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PRESENTACION

Los grupos de investigación “Biodiversidad y Genética 
Molecular. BIOGEM” y “Ecología y Conservación de Fauna 
Silvestre”, pertenecientes a los departamentos de Producción 
Animal y Ciencias Forestales de la Facultad de Ciencias 
Agrarias de la Universidad Nacional de Colombia, han unido 
esfuerzos y en el ultimo año han ejecutado un programa de 
fortalecimiento de la investigación en el área de genética 
molecular, aplicada a los estudios zootécnicos y conservación 
de especies silvestres. En este sentido se han incrementado los 
proyectos de investigación en las áreas mencionadas, se han 
hecho esfuerzos por dar visibilidad a los productos de dichas 
investigaciones y se ha propendido por llegar a productores, 
estudiantes e investigadores interesados en profundizar en 
los tópicos de biología molecular y conservación de especies 
silvestres. Es así como con la participación de profesores, 
estudiantes y la colaboración de expertos externos a la 
Universidad se ha obtenido este texto de consulta que se 
espera que sea un aporte importante para toda la comunidad 
investigativa de las ciencias biológicas.
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El libro esta conformado por 7 capítulos, en los cuales 
se abordan temas de genética molecular y su aplicación 
en diferentes ámbitos de la investigación zootécnica y la 
conservación de especies silvestres. Desde el punto de vista 
del análisis zootécnico, el libro involucra información teórica 
y tópicos investigativos relativos a la producción bovina,  
porcina y piscícola, además de incluir aspectos relacionados 
con las ventajas de la utilización de marcadores moleculares 
en áreas como la fi siología animal, el mejoramiento genético 
y la conservación de especies silvestres.

Julian Echeverri
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Los sistemas modernos de producción porcina, no sólo 
han avanzado en la obtención de líneas genéticas precoces, 
con mejores índices de conversión de alimento, sino también 
hacia el destete de animales a edades muy tempranas 
(Gómez, 2006). Como resultado, al momento del destete los 
cerdos son ahora más jóvenes –pequeños y fi siológicamente 
inmaduros- y su sistema digestivo está menos desarrollado, 
lo que los hace más susceptibles a problemas digestivos en 
el periodo posdestete (Parra et al., 2011). El destete a nivel 
comercial se cataloga como un acontecimiento forzado, 
siendo un proceso fi siológico en ambiente natural (Gómez et 
al., 2008). 

En el destete bajo sistemas comerciales se producen 
diferentes tipos de estrés que disminuyen la productividad del 
cerdo de manera simultánea, dentro de los cuales se pueden 
encontrar, estrés de tipo nutricional, medioambiental y 
etológico (Vente-Spreeuwemberg et al., 2003). Por lo anterior, 
el destete provoca un estrés de tipo nutricional, ya que el 
animal pasa de consumir una dieta altamente digestible 
(leche) y muy bien adaptada a las enzimas presentes en el 
tubo digestivo, a una dieta sólida a base de alimentos de 
origen vegetal, no siempre adecuada a las necesidades de 
un aparato digestivo todavía inmaduro y con baja capacidad 
digestiva (Aguilera et al., 2003; Gómez et al., 2008). Como 
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posibles consecuencias de este cambio nutricional, se 
encuentran la disminución en la tasa de crecimiento y la 
atrofi a de las vellosidades en el intestino delgado.

Al inicio de la vida del cerdo las vellosidades intestinales 
tienen forma de digitaciones alargadas (Xu et al., 2001; 
2002). Sin embargo, al momento del destete, la longitud 
de las vellosidades se reduce casi a la mitad y aumenta la 
profundidad de las criptas, provocando la aparición de una 
mayor proporción de enterocitos inmaduros en los extremos 
de las vellosidades (Reis de Souza et al., 2007; Zhenfeng et 
al., 2008). 

El epitelio intestinal sirve como una barrera física que 
previene la entrada de compuestos patógenos a la circulación 
sistémica a través de la secreción de mucinas, péptidos de 
defensa (principalmente beta-defensinas), y de la formación 
de las uniones apretadas (Piè et al., 2004). Bajo ciertas 
circunstancias fi siopatológicas o de estrés esta barrera puede 
ser afectada permitiendo el acceso de organismos patógenos 
y endotoxinas del tracto gastrointestinal a la circulación 
sistémica (Pitman y Blumberg, 2000; García-Herrera et al., 
2003).

El lechón recién nacido depende de la inmunidad pasiva 
suministrada por la madre, ya que apartir de los 28-30 días 
de edad el lechón no es capaz de tener su propia actividad 
inmunológica en cantidades adecuadas (Piè et al., 2004), y 
solo completa el desarrollo de su sistema inmunitario hasta 
las 8 semanas de vida. Debido a lo anterior, la exposición 
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a nuevos patógenos y antígenos inocuos durante este 
período de tiempo, podría dar lugar a respuestas inefi caces 
a patógenos, o a innecesarias respuestas inmunitarias 
al alimento y a la fl ora comensal inocua (Pluske et al., 
2003). Por tanto, cualquier tipo de estrés que se presente 
durante este período va a afectar al lechón desde el punto 
de vista inmunológico (Vente-Spreeuwemberg et al., 2001).

El medio ambiente adverso y el estrés generado por 
enfermedades infecciosas usualmente limitan la capacidad 
productiva del lechón. En la lactancia, las bacterias 
dominantes en estómago e intestino delgado suelen ser 
lactobacilos y estreptococos, estando ambas especies bien 
adaptadas a utilizar el sustrato lácteo disponible. Tras 
el destete, y en particular si este se realiza bruscamente, 
se produce un periodo breve de ayuno, favoreciendo la 
disminución y disponibilidad del sustrato específi co (lactosa) 
para dichos microorganismos. Debido a lo anterior, comienza 
a proliferar la población de E. coli (Riestschel y Christian, 
2001). Estas bacterias liberan sustancias proinfl amatorias 
desde su pared, que interactúan con el hospedero y su 
sistema de defensa (Dauphinee y Karsan, 2006).

Estas sustancias son reconocidas por receptores específi cos 
en la membrana celular del enterocito activando a su vez varias 
rutas de señalización celular, cuyas cascadas de traducción 
favorecen la producción de citoquinas proinfl amatorias 
(Johnson et al., 2005; García-Herrera et al., 2008), las cuales 
provocan cambios importantes en la estructura y capacidad 
funcional del intestino. Una gran cantidad de citoquinas han 
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sido implicadas en tales efectos adversos (Asaduzzaman et 
al., 2008), las cuales pueden contribuir al daño tisular bajo 
ciertas condiciones (Hataya et al., 2003; Waseem et al., 2008). 

Debido a lo anterior, los mediadores liberados durante 
los procesos infl amatorios activan una serie de cascadas de 
señalización intracelular, donde la familia de las quinasas 
activadas por mitógenos (MAPK) es de gran importancia 
(Korcheva et al., 2007; Oner et al., 2008). Las MAPK son 
un grupo de serina/treonina quinasas presentes en todas 
las células eucariotas y participan en múltiples procesos 
celulares, entre ellos la absorción (Waetzig et al., 2002). 
Por lo anterior, la expresión de citoquinas proinfl amatorias 
durante el destete, actúan como reguladoras directas o 
indirectas del desarrollo celular, trasporte de nutrientes y 
de la permeabilidad epitelial intestinal en lechones (Pié et 
al., 2004; Albin et al., 2007).

ARQUITECTURA INTESTINAL Y DESTETE

El desarrollo del intestino delgado de lechones recién 
nacidos pasa por un proceso de desarrollo acelerado durante 
los primeros 10 días de vida, ocurriendo incrementos 
signifi cativos en su peso, longitud y diámetro, que están 
asociados al aumento de peso de la mucosa intestinal, a la 
altura y diámetro de sus vellosidades, y a la población de 
enterocitos (Reis de Souza et al., 2005).

Al inicio de la vida del cerdo las vellosidades tienen forma 
de dedos alargados y conforme avanza la edad éstas se van 
engrosando, presentando al fi nal del día 49 de edad una 
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apariencia en forma de lengua (Erridgea et al., 2002; Müller 
et al., 2011). Previo al destete, las vellosidades intestinales 
son largas, bien estructuradas, y muy efi cientes en la 
absorción de nutrientes. Sin embargo, los procesos fi siológicos 
desencadenados por el destete afectan el intestino delgado a 
nivel funcional y estructural. Generalmente, estas afecciones 
están caracterizadas por la disminución en la altura de las 
vellosidades, el incremento en la profundidad de las criptas 
de Lieberkühn, la reducción en la actividad específi ca de las 
enzimas digestivas (disacaridasas y aminopepetidasas), y la 
disminución en la capacidad de absorción (Zhenfeng et al., 
2008). Todo lo anterior conlleva a la reducción del 20-30% 
del peso de este órgano y al síndrome de diarrea posdestete 
(Parra et al., 2011).

Por lo anterior, para que los procesos de digestión y 
absorción de nutrientes se den de una manera satisfactoria, 
es necesario que se mantenga la integridad de las células 
funcionales de las vellosidades, los enterocitos (Fan, 2002). 
Los enterocitos están conformados por diferentes estructuras, 
dentro de las cuales, la vilina es de gran importancia. La 
vilina es una proteína cuya función es dar soporte, elasticidad 
y motilidad a los enterocitos de las vellosidades. Debido a 
esto, la expresión molecular y síntesis de esta proteína es de 
gran importancia para el desarrollo de las vellosidades, y por 
ende, para los procesos fi siológicos de éstas. Sin embargo, la 
expresión de esta proteína puede ser alterada drásticamente 
por diferentes factores durante la vida de los lechones, entre 
ellos, los procesos fi siológicos desencadenados por el destete 
y la presencia de infecciones microbianas (Fan, 2002). 
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Revenu et al.,(2007) introduciendo mutaciones en ratones 
para reprimir la actividad de la vilina, reportaron que 
durante el destete se presentan cambios en la estructura de 
las microvellosidades y a su vez en expresión molecular de 
las proteínas de unión a actina, específi camente de vilina, la 
cual es responsable de la organización y el mantenimiento 
del citoesqueleto de las vellosidades. Además, Athman et 
al., (2005) utilizando ratones recién nacidos como modelo 
animal, encontraron mediante análisis por reacción en 
cadena de la polimerasa con transcriptasa inversa (PCR), 
que la disminución en la expresión molecular de la vilina 
provoca lesiones en las vellosidades, caracterizadas 
principalmente por descamación, edema e infl amación en 
enterocitos, provocando la ruptura de los fi lamentos de 
actina y la consecuente aparición de enterocitos débiles e 
inmaduros en las vellosidades.

Por lo anterior, después del destete en cerdos la 
disminución en la expresión molecular de vilina favorece 
la aparición de cambios a nivel funcional y estructural que 
suceden dentro de las primeras 24 horas posdestete, los cuales 
están caracterizados por la disminución en la altura de las 
vellosidades (atrofi a), y el incremento en la profundidad de 
las glándulas (Vente-Spreeuwemberg et al., 2001, Hedemann 
et al., 2006). Además, esta atrofi a conlleva a la reducción en 
la actividad específi ca de las enzimas digestivas, debido a la 
reducción en la superfi cie para los procesos de digestión y 
absorción de nutrientes (Rodrigues et al., 2007; Zhenfeng et 
al., 2008). 
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En las investigaciones realizadas por Vente-Spreeu-
wenberg et al.,(2001) y Yen (2002) utilizando la técnica 
de PCR, encontraron que la disminución en la expresión 
molecular de vilina es consecuente con el incremento en el 
ancho de las vellosidades observado en los días siguientes 
al destete, y que a su vez está probablemente ligado a los 
cambios que se producen en la mucosa intestinal como 
respuesta compensatoria a la disminución en la altura de 
éstas (atrofi a de vellosidades). Además, Boudry et al., (2004); 
Vente-Spreeuwemberg et al., (2001); Hedemann et al., 
(2006), encontraron que la expresión y actividad de la vilina 
es afectada por diversas señales moleculares producidas por 
eventos característicos del destete, dentro de los cuales se 
encuentra el ayuno. 

CONFORMACIÓN DE LA BARRERA INTESTINAL 
DURANTE EL DESTETE

Además de sus propiedades digestivas, el intestino forma 
una barrera física dinámica, la cual bajo condiciones normales 
regula la absorción de nutrientes, iones y agua; y a su vez 
previene la entrada de compuestos tóxicos y patógenos a la 
mucosa intestinal y a la circulación sistémica (Pié et al., 2004). 
Esta barrera está formada principalmente por las uniones 
apretadas, las cuales son complejos multiproteicos que unen 
y sellan los espacios entre enterocitos adyacentes cerca de 
su borde apical, limitan el movimiento de moléculas vía 
paracelular (McLaughlin, 2004; Lamb-Rosteki et al., 2008), 
y participan en la preservación de la polaridad celular y en 
los mecanismosde difusión intestinal (Shen y Turner, 2005). 



22

Biología Molecular aplicada a la producción animal y la conservación de especies silvestres

Las uniones apretadas están conformadas por diferentes 
tipos de proteínas, dentro de las cuales se encuentran la Zonula 
Ocludens (ZO), y las Claudinas C3 y C4. Estas proteínas se 
encuentran conectadas con el citoesqueleto (principalmente 
al anillo de actomiosina) de los enterocitos, actuando como 
bases estructurales y reguladoras de la permeabilidad 
de las uniones apretadas (Tlaskalová-Hogenová, 2004). 
McLaughlin (2004), mediante reacción en cadena de la 
polimerasa en tiempo real qPCR (quantitative real time 
polymerase chain reaction) en líneas celulares intestinales 
Caco-2, encontró que la disminución en las propiedades de 
la barrera intestinal está relacionada con la disminución 
en la expresión molecular de C3 y C4, y su consecuente 
desaparición en las membranas. Estos resultados sugieren 
que la remoción de las isoformas específi cas de claudinas 
disminuyen la función de la barrera intestinal. No obstante, 
las propiedades de la barrera intestinal pueden ser afectadas 
bajo situaciones fi siopatológicas (infecciones bacterianas 
o virales principalmente) o de estrés (de tipo nutricional 
principalmente) desencadenas por el proceso del destete 
(Pitman y Blumberg, 2000).

El destete brusco induce la mortalidad de lactobacilos 
y estreptococos, debido a que tras el destete se produce 
un periodo breve de ayuno y el consumo posterior de 
una nueva ración sólida, alterando la disponibilidad del 
sustrato específi co para estos microorganismos en todos 
los segmentos del tracto digestivo (Reis et al., 2005). Esta 
ausencia de sustrato favorece el aumento de la población de 
bacterias gran negativas, en especial de E. coli, la cual libera 
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desde su pared celular productos proinfl amatorios como los 
lipopolisacáridos (LPS) (Amador et al., 2007).

Los LPS son endotoxinas reconocidas por cualquier 
hospedero, a través de receptores específi cos localizados 
en la membrana plasmática, como una entidad patogénica 
importante que tiene la capacidad de activar una gran variedad 
de rutas de señalización (Amador et al., 2007). Estas cascadas 
de traducción producen citoquinas proinfl amatorias (IL-1b, 
IL-6, TNF-α), que a su vez activan cascadas de señalización 
secundarias en células blanco (Johnson et al., 2005). Estas 
cascadas incluyen la activación de fosfolipasas y la liberación 
de mediadores lipídicos que pueden activar otro tipo 
proteínas-kinasas que afectan el normal desarrollo celular 
(Amador et al., 2007), e inducen cambios importantes en la 
estructura intestinal (Yoo et al., 2000; Clayburgh et al., 2004). 

Los LPS de E. coli activan directamente la vía MLCK 
(myosin regulatory light chain) para causar el acortamiento 
de los fi lamentos de actina en el enterocito y la interrupción 
de la estructura de las uniones apretadas, lo cual está 
representado por el rompimiento pericelular y acumulación 
granular de las claudinas, y el incremento en el transporte 
de bacterias y compuestos tóxicos hacia los tejidos (Berkes 
et al., 2003). Lo anterior favorece la infi ltración leucocitaria, 
la expresión de los genes de citoquinas proinfl amatorias, 
la sobreexpresión de proteínas de choque térmico, la 
modifi cación tisular causada por proteasas, y fi nalmente, la 
presentación desordenes funcionales epiteliales relacionados 
con la absorción, secreción mineral y permeabilidad intestinal 
(Lallès et al., 2004).
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Trabajos reportados por Lamb-Rosteki et al., (2008), 
utilizando células SCBN (células epiteliales intestinales 
caninas no tumorogénicas) demostraron que la integridad y la 
función de la barrera epitelial es interrumpida después de la 
primera hora de exposición con Campylobacter jejuni, debido 
principalmente a la expresión, activación y fosforilación 
de los componentes de la vía MLCK. La activación de 
ésta vía ejerce tensión sobre la membrana celular en la 
región de la ZO, donde el anillo de actimiosina se inserta, 
estimulando la contracción del citoesqueleto celular, y por 
ende, incrementando la permeabilidad paracelular a nivel 
de enterocito (Berkes et al., 2003; Shiffl ett et al., 2005). 

Por tanto, la modulación de la actividad de la MLCK 
representa un punto de convergencia de múltiples vías de 
señalización que regulan la función de las uniones apretadas, 
provocando cambios en la estructura de éstas, y a su vez, 
en las proteínas que la componen. Debido a lo anterior, los 
eventos durante el destete que implican la activación de la vía 
MLCK, son asociados con una disminución en la resistencia 
transepitelial, un incremento en el transporte paracelular 
indiscriminado de moléculas, y la invasión bacteriana en los 
tejidos (Yu, 2010).

Estudios reportados por Tsukita et al., (2002) y Bruewer 
et al., (2003) utilizando células epiteliales T84, encontraron 
que la activación de MLCK altera profundamente la fi siología 
normal del enterocito, debido a la reducción en la expresión 
de los genes de las proteínas ZO, C3 y C4 de la uniones 
apretadas, y al acortamiento de los fi lamentos de actina en 
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el enterocito. Lo anterior conlleva al acceso de patógenos 
gastrointestinales (principalmente bacterias gram-
negativas) a la circulación sistémica (Pitman y Blumberg, 
2000; García-Herrera et al., 2003). 

Además, la disminución en la expresión de las proteínas 
C3, C4 y ZO podrían provocar la disminución en la polaridad 
celular, favoreciendo la aparición de diarreas (Mark et 
al., 2006). No obstante, las investigaciones realizadas por 
McLaughlin (2004) demostraron que la exposición a algunos 
metabolitos secundarios tóxicos producidos por hongos 
(deoxinivalenol) reducen la expresión de C3 en células caco-
2, y de C3 y C4 en células IPEC-1, permitiendo la alteración 
de la estructura de las uniones apretadas, responsables del 
paso de moléculas vía paracelular. 

EXPRESIÓN Y SÍNTESIS MOLECULAR DE 
ENZIMAS INTESTINALES EN EL PERIODO 
POSDESTETE

El intestino desempeña un papel activo en los procesos 
de digestión y absorción de nutrientes, los cuales son 
realizados efi cientemente por lo enterocitos de la parte 
superior (duodeno) y media (yeyuno) del intestino delgado. 
Estos procesos digestivos son dependientes del recambio, 
renovación y maduración de los enterocitos, pues solo así se 
mantiene la integridad de la mucosa intestinal (Fan, 2002). 
Según Reis et al.,  (2005), la función digestiva (secreción 
de disacaridasas y aminopeptidasas) de los enterocitos 
comienza solamente cuando se completa la diferenciación 
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estructural de la mucosa, que generalmente ocurre durante 
el periodo de migración de las células sobre el primer tercio 
de las vellosidades. 

Como se mencionó anteriormente, después del destete se 
presentan diferentes tipos de estrés, los cuales provocan la 
activación de la vía MCLK y a su vez, la reducción en el 
tamaño de las vellosidades (atrofi a) (Vente-Spreeuwemberg 
et al., 2001). Esta atrofi a disminuye la capacidad para digerir 
y absorber nutrientes, y causa, en muchas ocasiones, diarreas 
(Parra et al., 2011). Por lo anterior, el proceso del destete se 
asocia con la reducción en el tamaño de las vellosidades, y a 
su vez, con la reducción temporal en la expresión y actividad 
de las disacaridasas y peptidasas (Hedemann et al., 2006), 
debido a que las células desprendidas de las puntas de 
las vellosidades durante este proceso son enterocitos 
maduros, principal reservorio de disacaridasas y peptidasas 
(Hedemann et al., 2003). 

La determinación de los niveles de mRNA de las diferentes 
enzimas ofrece información en diversos sentidos: síntesis y 
función. Ambos parámetros son cruciales desde el punto de 
vista de desarrollo y refl ejan necesariamente que existen 
varios mecanismos entre los procesos de transcripción y 
traducción que pueden afectar la síntesis y la función de 
las nuevas proteínas (enzimas), y que a su vez pueden ser 
dependientes de otros factores tales como especie, edad, 
nivel de estrés y nutrición (Bontempo et al., 2006). Debido 
a lo anterior, cualquier anormalidad ocurrida durante estos 
procesos, podría afectar el desarrollo de glucolización y 
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clivaje de las nuevas proteínas antes de su inserción en la 
membrana de borde en cepillo (Bikker et al., 2006). 

A través de estudios moleculares se observó que 
inmediatamente después del destete, los niveles de ARN 
mensajero (ARNm) en el intestino son bajos, por lo que hay 
una disminución en la síntesis de las enzimas intestinales 
en este periodo (Lallés et al., 2004). Bikkeret al., (2006), 
encontraron que el destete precoz parece afectar las 
peptidasas a nivel postraduccional (maduración y estabilidad 
de la enzima), mientras que regula la actividad de la maltasa 
a nivel transcripcional. Sin embargo, de acuerdo con las 
observaciones publicadas previamente por Egorova et al., 
(2001), durante la lactancia y el destete la mayor expresión 
de los mRNAs de las disacaridasas y peptidasas se observó 
principalmente en el segmento proximal. No obstante, pocos 
días después del destete, los niveles intestinales de ARNm y 
la actividad enzimática son restaurados. 

Durante este periodo de baja expresión, síntesis, secreción 
y actividad de las enzimas digestivas, el proceso digestivo 
está altamente comprometido, y los nutrientes no digeridos 
presentes en la luz intestinal sirven de sustrato para las 
bacterias enteropatógenas (E. coli principalmente), haciendo 
que éstas proliferen y causen enfermedades intestinales 
(colibacilosis) que pueden aumentar la morbilidad y la 
mortalidad en la etapa posdestete en cerdos (Reis et al., 
2010).
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EL DESTETE Y LA INTERRUPCIÓN 
EN LOS PROCESOS DE ABSORCIÓN 

Según Schaeffer et al., (2000), además de los problemas 
mencionados anteriormente, existen otros factores que 
pueden provocar grandes daños en el tejido intestinal, entre 
estos factores se encuentran el desarrollo intestinal, el 
estrés y la respuesta inmunológica. Estos factores provocan 
alteraciones importantes en la estructura intestinal que 
conllevan a la interrupción de su capacidad funcional, 
principalmente de los procesos de digestión y absorción de 
nutrientes, principalmente de lisina (Blecha, 2000; Moberg, 
2000; Amador et al., 2007), limitando a su vez, el crecimiento 
y la capacidad productiva del cerdo (Lallès et al.,2007; Di 
Giancamillo et al., 2008). 

Además, hay que considerar que el posterior consumo 
de una nueva ración sólida durante la etapa posdestete 
resulta en la reducción drástica y posterior mortalidad de 
la población de lactobacilos y estreptococos, mientras que el 
número de bacterias coliformes (en especial E. coli) aumentan 
durante la primera semana posdestete. Esta población al ir 
aumentando, favorece la liberación desde su pared celular 
de productos proinfl amatorios como el lipopolisacárido 
(LPS). El LPS es un patrón molecular asociado a patógenos 
(PAMP) que es reconocido por cualquier hospedero mamífero 
como una entidad patogénica importante. Este LPS provoca 
alteraciones importantes en la estructura intestinal, que 
conllevan a la interrupción de su capacidad funcional, 
principalmente de los procesos de digestión y absorción de 
nutrientes (Amador et al., 2007).
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El daño físico a nivel intestinal durante la etapa del 
destete inicia la activación de una serie coordinada de señales 
moleculares que involucran varias proteínas quinasas, 
donde la familia de las proteín kinasas activadas por 
mitógenos (MAPK) es de gran importancia(Korcheva et al., 
2007; Oner et al., 2008). Las MAPK son un grupo de serina/
treonina quinasas presentes en todas las células eucariotas 
y participan en múltiples procesos celulares, y son activadas 
en respuesta a una gran variedad de estímulos (Waetzig 
et al., 2002). Las MAPK en combinación con algunas otras 
vías de transducción de señales, pueden incrementar o 
disminuir la expresión de ciertos genes que desencadenan 
una respuesta biológica (Huang et al., 2004). Además, las 
MAPK desempeñan un papel central en la regulación de 
una variedad de respuestas infl amatorias, entre las que se 
encuentran la expresión de mediadores proinfl amatorios 
como citoquinas e interleuquinas (Ono y Han, 2000; Roy et 
al., 2010; Yuang et al., 2010).

Algunos autores (García-Herrera et al., 2003; García-
Herrera et al., 2008; Hansen y Witte, 2008) han reportado que 
las alteraciones intestinales pueden provocar anormalidades 
en el transporte intestinal de agua y electrolitos. Sin 
embargo, el efecto de estas alteraciones sobre la absorción 
intestinal de nutrientes es menos conocido que su acción 
sobre los procesos de transporte de agua y electrolitos (Albin 
et al., 2007). En cuanto a los mecanismos de transporte 
de aminoácidos a través del epitelio intestinal, recientes 
trabajos realizados por Abad et al., (2001; 2002a); Rebollar 
et al., (2003); Amador et al., (2007) utilizando la técnica de 
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PCR, han evidenciado que la absorción intestinal de algunos 
aminoácidos (leucina) es inhibida por la adición al tejido de 
diferentes toxinas, específi camente LPS de E. coli. Además, 
el estrés causado por dichos compuestos durante el destete 
provoca la reducción del fl ujo sanguíneo y de la absorción de 
nutrientes a nivel intestinal (Koopmans et al., 2006; Shen 
et al., 2009) y favorece la presentación de diarreas (Vente-
Spreeuwenberg et al., 2003).

La vía de señalización MAPK es una de las más 
estudiadas, ya que están involucradas en numerosos procesos 
celulares incluyendo funciones básicas como la proliferación, 
supervivencia, apoptosis y diferenciación celular (Kolch, 
2000). En la actualidad se dispone comercialmente de diversos 
inhibidores de MAPK, los cuales son altamente específi cos 
según el tipo de quinasa a inhibir. El inhibidor SB-203580, 
es altamente selectivo para la p38 MAPK quinasa (Bain 
et al., 2004, 2007) y el inhibidor U-0126 es selectivo para 
MAPKK, MEK-1 y MEK-2. Además, es un inhibidor débil de 
PKC, Raf, ERK, JNK, MEKK, MKK-3, MKK-4/SEK, MKK-
6, Abl, Cdk2 e inhibe la transactivación de AP-1 (Hawkins 
et al., 2008). Sin embargo, Liu et al., (2008) reportaron que 
la adición de altas concentraciones de inhibidores de MAPK 
podría causar un antagonismo o desequilibrio en los procesos 
de absorción intestinal de aminoácidos. 
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MECANISMOS DE DEFENSA INTESTINALES 
DURANTE EL DESTETE

Los mecanismos de defensa innata se componen de dos 
elementos principales: el reclutamiento y la activación de los 
componentes celulares como macrófagos, neutrófi los, células 
asesinas naturales y células dendríticas; y la liberación de un 
amplio espectro de mediadores extracelulares, tales como los 
péptidos antimicrobianos. Estos péptidos, también llamados 
péptidos de defensa del hospedero, incluyen una amplia 
gama de proteínas que se pueden clasifi car en defensinas y 
catelicidinas (Elahi, 2006). 

Las defensinas están ampliamente distribuidas por todo 
el reino animal y vegetal, y constituyen un grupo de péptidos 
antimicrobiales, con actividad de amplio espectro contra 
diversas bacterias, hongos y virus (Zhang, 1998; 1999).  Según 
Tlaskalová-Hogenová et al.,(2004; 2011), utilizando PCR en 
animales SPF y gnotobióticos, encontraron que múltiples 
tipos de estas defensinas son producidas por las células 
Paneth, células especializadas presentes principalmente en 
las criptas de la mucosa intestinal y en células epiteliales 
que recubren el aparato respiratorio, digestivo y urogenital. 
Dentro de este grupo de defensinas, la beta defensina 
porcina-2 (PβD-2) tiene actividad antimicrobiana directa 
contra gran variedad de patógenos porcinos como Listeria 
monocytogenes, Candida albicans, Escherichia coli, Streptoc-
occus suis y Actinobacillus pleuropneumoniae (Elahi, 2006). 

PβD-2 es producida no sólo por el revestimiento de las 
células epiteliales del tracto gastrointestinal, sino también 
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por las células fagocíticas y linfocitos (Oppenheim, 2003). 
PβD-2 posee al menos dos funciones basadas en ensayos in 
vitro: función antibiótica directa y actividad quimiotáctica, 
lo que contribuye a la infl amación inicial y a la activación del 
sistema inmune. PβD-2 se produce constitutivamente bajo 
condiciones fi siológicas normales; sin embargo, su expresión 
puede ser inducida por productos microbianos exógenos 
(LPS) y por citoquinas proinfl amatorias (específi camente 
TNF-α) durante el destete (Moser, 2002).

Además, PβD-2 tiene la capacidad de servir como 
señal para iniciar, movilizar y amplifi car la respuesta 
inmune adaptativa del huésped bajo situaciones de estrés 
(Oppenheim; 2003). Elahi (2006), reportó un estudio con 
Bordetella pertusis en lechones recién nacidos y encontró que 
la sobrexpresión molecular de PβD-2 se debe a la respuesta 
de la inmunidad innata, la cual es fundamental para la 
protección de las células y la mucosa. 

ACTIVACIÓN DEL SISTEMA INMUNOLÓGICO EN 
EL PERIODO POSDESTETE

El destete, y en particular si este se realiza bruscamente, 
provoca un periodo breve de ayuno, la desaparición de la 
población microbiana predominante en estómago e intestino, 
(los lactobacilos), y favorece el aumento de la población 
de microorganismos patógenos (E. coli) los cuales liberan 
productos proinfl amatorios (Amador et al., 2007). Después 
de una infección bacteriana en cerdos, las diferentes toxinas 
producidas tienen la capacidad de activar una gran variedad 
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de rutas de señalización, mediadas principalmente por una 
amplia gama de citoquinas (Pié et al., 2004; Amador et al., 
2007). 

Las citoquinas son péptidos importantes en la regulación 
de la respuesta inmune e infl amatoria. Aunque son 
principalmente producidas por linfocitos y macrófagos, está 
claro ahora, que las citoquinas también son producidas 
por células que tradicionalmente no eran consideradas 
como parte del sistema inmune; éstas incluyen las células 
epiteliales, células endoteliales y fi broblastos (Colditz, 2002). 
Las citoquinas son cruciales en el reclutamiento y activación 
de neutrófi los, macrófagos, células dendríticas y linfocitos T 
y B (Pié et al., 2004). 

Algunas citoquinas y ciertas  Interleuquinas, son expresa-
das constitutivamente por células epiteliales intestinales bajo 
condiciones fi siológicas normales, pero son abundantemente 
sobreexpresadas en respuesta a infecciones microbianas, tal 
y como lo demostraron Stadnyk, (2002) y Gopal et al., (2008) 
mediante qPCR utilizando líneas celulares epiteliales de 
ratón. Además, Oswald et al., (2001) han reportado cambios 
en la expresión de citoquinas infl amatorias a través de 
qPCR en el intestino de cerdos durante procesos infecciosos 
e infl amaciones a nivel intestinal. Sin embargo, en algunas 
especies animales, específi camente en cerdos, la presentación 
de procesos infl amatorios a nivel intestinal está asociada a los 
procesos fi siológicos que produce el destete, lo cual favorece 
el cambio en los niveles intestinales de mRNA de algunas 
citoquinas proinfl amatorias, específi camente de TNF-α. 
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Trabajos reportados por Manzano et al., (2002); Pié et al., 
2004; Garriga et al., (2005); Amador et al., (2007); y García-
Herrera et al., (2008), hallaron mediante pruebas de PCR 
utilizando conejos como modelo animal, que el aumento en 
la producción de citoquinas proinfl amatorias como TNF-α, 
activa varias cascadas de señalización que afectan el normal 
desarrollo celular, e induce cambios importantes en la 
estructura intestinal, cuya recuperación total y efi ciente 
puede llevar varias semanas.

EL DESTETE Y SU RELACIÓN CON LA 
MICROBIOTA INTESTINAL

Generalmente, los cerdos poseen un número relativamente 
elevado de bacterias tanto en estómago como en la parte 
distal del intestino delgado en comparación con otras 
especies (Hedemann y Jensen, 2004). Tradicionalmente, 
los estudios que analizaban la microbiota intestinal 
recurrían a la microbiología clásica para hacer recuentos de 
algunos microorganismos en el interior del tubo digestivo 
(Pérez et al., 2003). Sin embargo, sólo entre 0.1% y 10% 
de las bacterias en el ambiente es cultivable (Escalante-
Lozada et al., 2004) ya que muchos de los microorganismos 
estrictamente anaeróbicos son indetectables con las técnicas 
microbiológicas de cultivo convencionales (Williams et al., 
2005; Konstantinov et al., 2003; 2004).

Estas limitantes en las técnicas de cultivo fueron superadas 
con el desarrollo de herramientas y técnicas moleculares, 
que permiten detectar e identifi car bacterias basándose en 
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la secuenciación de la diversidad del gen ARNr 16S. Gracias 
a estas técnicas, los conocimientos sobre el desarrollo y las 
modifi caciones de la composición de la fl ora microbiana 
intestinal han tenido avances importantes en los últimos 
años (Reis et al., 2010). Recientemente, análisis fi logenéticos 
de la subunidad 16S del gen ARN proveniente del TGI de 
cerdos, revelaron una población microbiana muy compleja, 
cuyas especies bacterianas no han sido caracterizadas en su 
mayoría (Leserted et al., 2002).

Al momento del nacimiento el TGI del lechón es 
estéril; sin embargo, los lechones quedan expuestos a los 
microorganismos del ambiente que les rodea, y el contacto 
con la fl ora microbiana materna y sus heces introduce 
bacterias que colonizan su tracto digestivo. Durante la 
lactancia, las bacterias dominantes en el estómago e 
intestino delgado suelen ser lactobacilos y estreptococos, 
ambos grupos están bien adaptados a utilizar el sustrato 
lácteo (Pluske et al., 2004). La fl ora microbiana normal 
establecida en el cerdo adulto está constituida por una 
extensa y variada selección de bacterias mayoritariamente 
anaerobias estrictas, predominando las especies Bacteroides, 
Eubacterium, Bifi dobacterium, Fusobacterium, Firmicutes, 
Peptostreptococcus, y Lactobacillus, y en menor proporción 
Escherichia coli y Enterobacter (Eckburg et al., 2005; De 
Vrese y Schrezenmeir, 2008).

Cuando la microbiota intestinal presenta un balance 
óptimo, impide la adhesión y la multiplicación de 
microorganismos patógenos o virulentos y la invasión 
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de éstos a las células epiteliales y a la circulación, lo que 
favorece la integridad de la pared intestinal (Tlaskalova-
Hogenova et al., 2011). Además, la microbiota establecida en 
el intestino de cerdos interactúa con los sistemas digestivo e 
inmunológico del cuerpo y sus actividades pueden afectar el 
normal desarrollo del animal (Lallés et al., 2007). 

Como se ha mencionado anteriormente, durante el período 
del destete se desencadena un periodo breve de ayuno, 
provocando la disminución y baja disponibilidad del sustrato 
específi co (lactosa), y a su vez, la desaparición de la población 
de lactobacilos y estreptococos predominante en estómago 
e intestino. Además, el posterior consumo de una nueva 
ración sólida resulta en una insufi ciente producción de ácido 
gástrico, provocando una digestión inefi ciente y una llegada 
masiva de patógenos al intestino delgado, principalmente 
E. coli debido a que el animal carece de una barrera ácida 
protectora (Luyer et al., 2004). Por lo anterior, el balance 
entre las diferentes especies bacterianas juegan un papel 
importante en el bienestar global del animal (Pluske et al., 
2003), específi camente sobre la salud intestinal (Takahasi et 
al., 2008).

SALUD DEL TRACTO GASTROINTESTINAL 
ALREDEDOR DEL DESTETE

La salud intestinal puede ser defi nida como la capacidad 
del tracto gastrointestinal (TGI) de mantenerse en equilibrio, 
ya que es un ecosistema en constante cambio (Melin 1997; 
Reis et al., 2010). El ecosistema del TGI es un complejo que 
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contiene varios miles de especies de bacterias, las cuales 
tienen un papel importante en la salud intestinal (Takahashi 
et al., 2008). Durante una infección bacteriana en cerdos, 
las diferentes toxinas bacterianas tienen la capacidad de 
activar una gran variedad de rutas de señalización a través 
de la producción de diferentes mediadores inmunológicos, 
como citoquinas (TNF-, IF-, e IL) y algunos mediadores 
endógenos generados por el hospedero en respuesta a las 
endotoxinas, tales como metabolitos de oxígeno reactivo, 
particularmente superóxido, óxido nítrico y sus derivados; 
y factores derivados de los sistemas de coagulación y del 
complemento, que afectan el normal desarrollo celular 
e inducen cambios importantes en la estructura y en la 
capacidad funcional del intestino (Hataya et al., 2003; 
Waseem et al., 2008).

La respuesta inmune en el TGI es un constante equilibrio 
entre la liberación de citoquinas proinfl amatorias (IL-6, IL-8, 
IL-18, IL-12, TNF-α) y citoquinas antiinfl amatorias (IL-1RA, 
IL-4, IL-10). Algunas citoquinas como TNF-α, IL-8, e IL-18, 
son expresadas constitutivamente por células epiteliales 
intestinales bajo condiciones fi siológicas normales; sin 
embargo, durante el destete o bajo condiciones crónicas 
de infl amación en respuesta a infecciones microbianas, se 
induce la liberación de niveles signifi cantes de citoquinas 
proinfl amatorias como IL-12, IL-18 y TNF-α por parte de 
linfocitos T ayudadores tipo 1 (LTh1) (Cavani et al., 2000; 
Reuter y Pizarro, 2004), y a su vez se suprime la producción 
de IL-10 por los linfocitos T ayudadores tipo 2 (LTh2) 
(Stadnyk, 2002; Gopal et al., 2008; Oswald et al., 2001). 
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A nivel intestinal, IL-10 es una molécula clave para la 
inducción de células T y para la prevención de la infl amación 
intestinal (León et al., 2006). Sin embargo, en algunas especies 
animales, incluidos los cerdos, la presentación de procesos 
infl amatorios a nivel intestinal está asociada a los procesos 
fi siológicos desencadenados por el destete (Manzano et al., 
2002), lo cual incrementa los niveles intestinales de mRNA de 
algunas citoquinas proinfl amatorias, específi camente TNF-α 
(Pié et al., 2004; Garriga et al., 2005), aumenta la activación 
de células presentadoras de antígenos, la maduración de 
células dendríticas, la intolerancia a antígenos específi cos y 
limita la proliferación de células T (Rotta et al., 2003). Estos 
factores pueden contribuir a la presentación de altas tasas 
de desnutrición, diarrea y mortalidad de cerdos en esta etapa 
(Muller et al., 2008).

Expresión de TNF-α y su relación con la arquitectura 
intestinal

Estudios in vitro e in vivo indican que el TNF-α es 
producido principalmente por los monocitos y los macrófagos 
estimulados, y se ha propuesto como mediador infl amatorio 
primario (Abad et al., 2002b). Colditz (2002), encontraron 
mediante PCR, que los niveles intestinales de mRNA de 
TNF-α aumentaron durante los dos primeros días posdestete, 
simultáneamente al período en que la altura y actividad 
enzimática de las vellosidades es drásticamente reducida 
(Pié et al.,2003). 

Yoo et al., (2000) y García- Herrera et al.,(2008), 
mediante pruebas de western y northern blot, determinaron 
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que durante el proceso de infl amación intestinal hay un 
incremento en la expresión molecular de TNF-α, provocando 
cambios en las proteínas de unión a actina, específi camente 
vilina, y en las funciones normales de los enterocitos de 
murinos y conejos, afectando profundamente los parámetros 
fi siológicos de las vellosidades (Johnson et al., 2005). Estos 
parámetros están representados por la disminución en la 
altura de las vellosidades, el incremento en la profundidad 
de las criptas, y la reducción en la actividad enzimática y 
absortiva de nutrientes (Castillo y Alves, 2007). Por lo 
anterior, la expresión de TNF-α durante el destete favorece 
la aparición de diarreas y altas tasas de mortalidad de cerdos 
en esta etapa (Muller et al., 2008).

Amador et al., (2007), utilizando las pruebas anteriormente 
mencionadas, detectaron luego de la endotoxemia causada 
por la presencia de diferentes bacterias gram-negativas 
que los cambios en la expresión de TNF-α afectan la 
morfología intestinal en conejos, referida como la atrofi a 
de las vellosidades y el aumento en la profundidad de las 
glándulas. Además, durante los procesos infecciosos la 
dinámica del citoesqueleto de actina mediada por la vilina, 
puede ser alterada por la presencia de algunos compuestos 
en altas concentraciones como sodio o sulfato de dextrano 
(Hataya et al., 2003).

TNF-α y su efecto sobre las uniones apretadas
Además de su importancia en el desarrollo de procesos 

infl amatorios, las citoquinas proinfl amatorias también 
participan en la integridad de los tejidos intestinales 
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(Williams, 2001). Estudios in vivo e in vitro realizados 
por Bauer et al., (2006); García-Herrera et al., (2008); Liu 
et al., (2008), han demostrado que la expresión molecular 
incontrolada de citoquinas proinfl amatorias durante el 
destete puede tener una gran infl uencia sobre la estructura 
y capacidad funcional de las células intestinales, a través 
de su efecto sobre la estructura de las uniones apretadas 
entre células epiteliales, principalmente a nivel del yeyuno 
(Spreeuwenberg et al., 2001; Pié et al., 2004). 

La presencia de bacterias patógenas, estimulan la 
producción de una variedad de citoquinas como TNF-α, 
IFN-γ y ciertas IL, las cuales pueden infl uenciar la 
permeabilidad a macromoléculas y el transporte de iones 
y nutrientes (Bauer et al., 2006; Davis et al., 2006; Liu et 
al., 2008). En los trabajos realizados por Zachrissonet al., 
(2001) y Schaeffer et al., (2006), utilizando qPCR hallaron 
que TNF-α e IL-8 poseen efecto mitótico sobre la mucosa 
intestinal. Aunado a esto, algunas toxinas bacterianas, 
principalmente LPS, causan el acortamiento de los 
fi lamentos de actina en el enterocito, interrumpiendo la 
estructura de las uniones apretadas. Debido a lo anterior, 
durante el período del destete la barrera intestinal puede 
ser afectada, induciendo la disminución en la resistencia 
transepitelial, el incremento en el transporte de moléculas y 
bacterias (específi camente gram-negativas) a la circulación 
sistémica (García-Herrera et al., 2003), y la activación del 
mecanismo de apoptosis (Berkes et al., 2003).
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Mediadores infl amatorios (TNF-α) y los procesos de 
transporte de nutrientes

La infl amación intestinal asociada al destete ocurre en 
varias especies animales de tipo productivo, principalmente 
en cerdos. Esta infl amación favorece la liberación de 
mediadores infl amatorios como TNF-α, el cual altera los 
procesos de transporte de nutrientes (Manzano et al., 2002). 
Dentro de estos mediadores TNF-α e IL-1, activan los tres 
principales miembros de la familia de las MAPK (p38 MAPK, 
JNK y p42/44 MAPK) (Van den Blink et al., 2001), los cuales 
controlan y activan la respuesta celular de la infl amación in 
vitro. Lo anterior fue corroborado en el trabajo de Amador et 
al., (2007) mediante la técnica de western blot. 

Debido a lo anterior, la expresión molecular de TNF-α 
luego del destete conlleva a la disminución de la regulación 
transcripcional de los transportadores para los diferentes 
monosacáridos (SGLT1 y GLUT2), y aminoácidos (Amador 
et al., 2007), disminuyendo los procesos de absorción de 
nutrientes, específi camente de lisina a nivel de enterocito 
(Gutiérrez et al., 2012). Algunos trabajos publicados por 
García-Herrera et al., (2003, 2008); Amador et al., (2007); 
Hansen y Witte (2008) han concluido que bajo diferentes 
situaciones de estrés, TNF-α desempeña un papel importante 
en la fi siología intestinal y puede actuar incrementando 
la secreción epitelial de iones, específi camente Cloro (Cl-) 
en íleon (Musch et al., 2002, Bertelsen et al., 2004) y colon 
(Resta-Lenert y Barrett, 2006). 

El incremento en la secreción de Cl- a nivel de criptas 
y la disminución en la absorción de Sodio (Na+) por las 
vellosidades intestinales favorecen la pérdida de fl uidos en 
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intestino delgado (DeMeo  et al., 2004; Pié  et al., 2004). Ambos 
procesos son dependientes de la bomba Na+/K+-ATPasa, 
localizada en la membrana basolateral y cuya actividad 
funcional es afectada por TNF-α (DeMeo et al., 2002; Pié et 
al., 2004). Además, la expresión génica del TNF-α inhibe 
las células T provocando el aumento en la secreción de cloro 
(Xu y Verstraete, 2001), y a su vez disminuye la actividad 
de la Na+/K+-ATPasa (Yu y Perdue, 2000), favoreciendo la 
acumulación de fl uidos en intestino delgado. Todos estos 
factores en asocio, parecen ser los causantes de las diarreas 
producidas por endotoxinas bacterianas en conejos, y en 
cerdos durante la etapa del destete (Yu y Perdue, 2000; 
García-Herrera et al., 2003; 2008). 

TNF-α y diferenciación celular intestinal
Los enterocitos juegan un papel importante en la 

regulación de la permeabilidad y producción de citoquinas, y 
de otras moléculas que atraen y activan las células inmunes 
(Abad et al., 2002b). El estrés del destete, caracterizado por 
la presencia de agentes patógenos a nivel intestinal favorece 
la activación del sistema inmune y alta expresión de TNF-α, 
provocando el desequilibrio en la diferenciación celular 
debido a la inactivación de la vía de señalización Notch 
(Koch et al., 2003).

Una vez la vía Notch es activada a nivel intestinal, 
induce la expresión del represor de transcripción Hes1, 
provocando la disminución de la proliferación de células 
guante, Paneth y enteroendocrinas (línea secretora). La 
inhibición de la señalización Notch provoca la disminución 
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de células absortivas y la conversión de todas las células 
madre hacia células de línea secretora (van ES et al., 
2005). El desarrollo de células secretoras en intestino es 
mutuamente excluyente, debido a que la represión de Hes1 
activa directamente el factor de transcripción Math1, el cual 
es fundamental en la diferenciación de células secretoras 
(Yang et al., 2001). A nivel intestinal, la vía de señalización 
Notch es de suma importancia, ya que es la encargada de 
mantener el equilibrio y la homeostasis entre el número 
células absortivas y secretoras generadas a partir de células 
madres(Fre et al., 2005; Suzuki et al., 2005). 

Tanabe et al., (2005) mediante PCR en células epiteliales 
intestinales de ratones, encontraron que en presencia de 
agentes patógenos, en especial LPS, se puede presentar un 
desequilibrio en la diferenciación celular, debido a que a la 
sobreexpresión de TNF-α inactiva la vía Notch, provocando 
la disminución en la diferenciación de las células madre en 
enterocitos. Lo anterior conlleva al mal funcionamiento del 
intestino dentro de las primeras 24 horas, caracterizado 
por la reducción en la actividad enzimática y absortiva de 
nutrientes y el aumento en la desnutrición y en la presentación 
de episodios diarreicos. Estos factores pueden contribuir 
a la presentación de altas tasas de mortalidad de cerdos 
durante la etapa del destete (Muller et al., 2008). Aunado 
a lo anterior, la expresión deTNF-α durante los procesos de 
infección e infl amación intestinal en esta etapa, incrementa 
la síntesis y producción de muchas defensinas por las células 
epiteliales. Lo anterior se debe a que TNF-α participa en la 
integridad y defensa de los tejidos intestinales, a través del 
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aumento en la población de células de línea secretora, entre 
ellas, las células Paneth, la cuales producen principalmente 
PβD-2 (van ES et al., 2005).

CONSIDERACIONES GENERALES

La información presentada en este capítulo sugiere que 
el destete está asociado a múltiples factores que generan 
la presentación de estrés en cerdos, los cuales favorecen la 
respuesta infl amatoria temprana. Esto provoca la involución 
de los parámetros productivos, y contribuye a desordenes 
anatómicos y funcionales a nivel intestinal representados 
por la disminución en los parámetros morfológicos, en 
la absorción de nutrientes (lisina principalmente), en 
la actividad enzimática, y en la expresión molecular de 
enzimas. Debido a lo anterior, estos factores podrían estar 
asociados con la alta incidencia de diarreas durante la etapa 
posdestete, representada por una lenta adaptación del lechón 
al destete precoz y al nuevo ambiente nutricional. 

El cambio en la población bacteriana y la liberación de sus 
toxinas durante el período posdestete, favorece la respuesta 
infl amatoria temprana a nivel intestinal, y está mediada 
principalmente por citoquinas proinfl amatorias. Estas 
citoquinas, pricipalmente TNF-α, tienen un efecto sobre los 
parámetros morfológicos de los órganos evaluados, y sobre 
cada uno de los segmentos intestinales, disminuyendo la 
altura y el área de las vellosidades, e incrementando el 
ancho de las vellosidades, y la profundidad y ancho de las 
criptas intestinales. Además, la reacción inmediata frente 
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a agentes patógenos disminuye la expresión molecular de 
las enzimas de las vellosidades intestinales y su actividad. 
Dado que la excesiva respuesta infl amatoria puede 
provocar grandes daños en los tejidos, la sobreexpresión 
de citoquinas proinfl amatorias puede llevar a una lenta 
adaptación del lechón al proceso de destete precoz. Este 
efecto probablemente contribuye a la disminución en el 
peso y funcionamiento adecuado del intestino, la absorción 
intestinal de nutrientes, y a la presentación del síndrome 
de diarrea postdestete, debido al transporte paracelular 
indiscriminado de moléculas, microorganismos y toxinas.

Debido a lo anterior, es necesario realizar futuras 
investigaciones sobre la fi siología digestiva, asociadas a 
la patología, microbiología y inmunología para mejorar la 
comprensión de los mecanismos causantes de problemas 
digestivos en el periodo crítico posdestete. Además, el 
conocimiento de cómo las diferentes toxinas bacterianas 
provocan diarreas y disminuyen la absorción de nutrientes a 
nivel intestinal podría tener importantes implicaciones tanto 
para la nutrición animal como para la medicina humana. 
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El diagnóstico de las enfermedades infecciosas se realiza 
mediante la detección directa e indirecta de los agentes 
infecciosos. Mediante los métodos directos se detectan las 
partículas de los agentes infecciosos y/o sus componentes, 
tales como los ácidos nucleicos, las proteínas estructurales 
y no estructurales, las enzimas, etc. Los métodos indirectos 
ponen de manifi esto los anticuerpos inducidos por las 
infecciones. 

Los métodos más comunes de detección directa son: el 
aislamiento o el cultivo in vitro, la microscopía electrónica, la 
inmunofl uorescencia, la inmunohistoquímica, el enzimo-
inmunoensayo (ELISA para antígenos), la hibridación de 
ácidos nucleicos (NAH) y las diversas técnicas de amplifi cación 
de ácidos nucleicos, tales como la reacción en cadena de la 
polimerasa (PCR) o los métodos de amplifi cación isotérmica, 
como por ejemplo la amplifi cación basada en la secuencia 
del ácido nucleico (NSABA), la amplifi cación isotérmica 
mediada por bucles (LAMP). Los métodos indirectos más 
comunes de detección del agente infeccioso son las pruebas 
serológicas tales como: la neutralización vírica, la detección 
de anticuerpos mediante el ELISA y las pruebas de inhibición 
de la hemoaglutinación, a las que se han incorporado otras 
más novedosas, tales como el método de los biosensores, la 
bioluminometría, el método de la fl uorescencia polarizada, 
los ensayos de quimioluminiscencia, etc. 
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La primera aplicación de las técnicas de detección de acidos 
nucleicos (ADN y ARN) en las enfermedades infecciosas fue 
la detección de Escherichia coli en cultivos de heces, por 
Monley en 1980. Más tarde aumentó en forma considerable 
la disponibilidad de sondas de ADN capaces de identifi car 
agentes bacterianos, virales, micóticos y parasitarios. En la 
actualidad es posible detectar cualquier patógeno, a pesar 
de la información limitada de su secuencia; además se 
puede obtener información de su virulencia y sensibilidad a 
fármacos. 

Las experiencias de las dos últimas décadas indican que 
las técnicas de la PCR fi nalmente sustituirán a muchos de los 
métodos directos clásicos de detección de agentes infecciosos. 
Está claro que la PCR está reemplazando el aislamiento de 
virus o el cultivo de bacterias para la detección de agentes que 
son difíciles o imposibles de cultivar. Hay varias razones para 
esta tendencia, teniendo en cuenta que para el aislamiento 
de virus o el cultivo de bacterias se requiere: i) la presencia 
y la viabilidad de los microorganismos que se replican (virus 
o bacterias); ii) cultivos celulares costosos y mantenimiento 
de las instalaciones; iii) varias semanas para completar el 
diagnóstico en algunas ocasiones. Aunque los ensayos de 
la PCR inicialmente eran costosos y engorrosos, hoy en día 
son herramientas relativamente baratas, seguras y fáciles 
de utilizar en los laboratorios de diagnóstico. Generalmente, 
la sensibilidad y la especifi cidad de la PCR son mayores 
que los procedimientos ELISA de captura del antígeno. La 
introducción de varios sistemas de PCR y de extracción de 
ácidos nucleicos ha dado como resultado metodologías fi ables, 
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rápidas y sólidas para el diagnóstico molecular. La sensibilidad 
de la PCR es muy alta, porque se producen varios millones 
de copias de una región puntual de un genoma seleccionado. 
La especifi cidad de la reacción puede ser también muy alta, 
ya que está determinada por las secuencias específi cas de 
nucleótidos de la diana seleccionada, así como por el diseño 
del cebador. Los cebadores pueden diseñarse para detectar 
secuencias específi cas en los genomas de los agentes infecciosos 
o pueden diseñarse para ser complementarios de regiones 
más conservadas, permitiendo de este modo la detección de 
miembros dentro de una familia o género del agente infeccioso. 

Algunas enfermedades producidas por virus que 
pueden ser detectadas por PCR

Estomatitis vesicular. La estomatitis vesicular (EV) es 
una enfermedad de los equinos, del ganado bovino y porcino. 
Las vesículas son causadas por el virus de la EV en la lengua, 
labios, mucosa bucal y pezones, y en el epitelio de la banda 
coronaria del ganado vacuno, caballos, cerdos, y de muchas 
otras especies de animales domésticos y salvajes. El virus 
pertenece a la familia Rhabdoviridae y posee un genoma de 
ARN monocatenario (Federer et al., 1967). Se puede utilizar 
la PCR de trascripción inversa para amplifi car pequeñas 
áreas genómicas del virus de la EV (Hofner et al., 1994; 
Rodríguez et al., 1993). 

 
Peste porcina clásica. El virus que causa la peste 

porcina clásica (PPC) es miembro de la familia Flaviviridae, 
género Pestivirus. El VPPC afecta cerdos de cualquier 
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edad, comprometiendo al sistema inmune y los síntomas 
más destacados de la enfermedad son pirexia, inapetencia, 
torpeza, debilidad, conjuntivitis, estreñimiento seguido de 
diarrea y ataxia. Varios días después de la aparición de los 
síntomas clínicos, las orejas, el abdomen y la parte interna 
de los muslos pueden mostrar una decoloración morada. Los 
animales con la enfermedad en forma aguda mueren en 1–3 
semanas. La inmunosupresión puede acarrear infecciones 
concurrentes (Terpstra y Wensvoort, 1988). Se han descrito 
muchos métodos de PCR de trascripción inversa y otros se 
están aún desarrollando (Mcgoldrick et al., 1998). El método 
de amplifi cación del ARN del virus de la PPC es aceptado 
internacionalmente, es rápido y más sensible que los ELISA 
de captura de antígeno. Se han descrito varios protocolos 
de PCR convencionales y en tiempo real (Hoffmann et al., 
2005; Paton et al., 2000; Risatti et al., 2003). Debido a su 
rapidez y sensibilidad, la PCR posee un enfoque adecuado 
para analizar casos sospechosos de enfermedad y está 
aceptada por varios países y por la Unión Europea (Anon, 
2000). La prueba puede aplicarse a muestras de sangre 
individual o colectiva así como a órganos sólidos, y se ha 
utilizado con éxito para controlar brotes. Se pueden analizar 
varias regiones diferentes del genoma del VPPC para 
estudios epidemiológicos moleculares (Paton et al., 2000). 
Se han estudiado en particular dos regiones que permiten 
suministrar muchos datos de la secuencia para comparar 
nuevos aislamientos. Una de estas zonas se encuentra 
en la región 5’ no codifi cante (5’NCR) del genoma (150 
nucleótidos) y la otra en el gen de la glicoproteína mayor E2 
(190 nucleótidos). 
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Diarrea viral bovina. El virus de la diarrea viral 
bovina (BVDV) es un pestivirus de la familia de Flaviviridae 
y posee un genoma de ARN (Donis, 1995). El método PCR 
trascripción inversa se puede adaptar a la detección de ARN 
vírico de DVB para fi nes de diagnóstico (Brock, 1995; Kim, 
Duboni, 2003; Letellier, Kerkhofs, 2003). Se puede utilizar 
la PCR múltiple para amplifi car y tipifi car los dos genotipos 
existentes del virus de BVDV, tipo 1 y 2, a partir de cultivo 
celular o de muestras de sangre, originando productos de 
PCR de diferente tamaño (Gilbert et al., 1999). Se deben 
seleccionar cebadores para regiones conservadas del genoma, 
como la región 5’ -no codifi cante, o la NS3 (gen que codifi ca 
para la p80) (Hamel et al., 1995).

Leucosis bovina enzoótica. La leucosis bovina 
enzoótica (LBE) es una enfermedad del ganado bovino adulto 
causada por el retrovirus de la leucemia bovina (BLV), 
causando linfosarcomas (Gillet et al., 2007). Varios autores 
han descrito la utilización de la reacción en cadena de la 
polimerasa (PCR) para detectar el ARN monocatenerio del 
BLV (Beier et al., 1998; Rola, Kuzmak, 2002). Es posible 
detectar el virus con la amplifi cación de las regiones gag, 
pol y env del genoma. Hasta ahora, el método más sensible y 
rápido es la PCR doble (anidada) seguida por la electroforesis, 
del gen env que codifi ca para la gp51.  

Fiebre aftosa. La fi ebre aftosa o glosopeda (FA) está 
causada por un virus del género Aftovirus, de la familia 
Picornaviridae. Se trata de un virus ARN monocatenario 
cuyo genoma se encuentra incluido en una cápside proteica. 
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Existen siete serotipos de virus FA, que son el O, A, C, SAT1, 
SAT2, SAT3 y Asia1, que infectan a los animales de pezuña 
hendida. La infección con un serotipo determinado no 
confi ere inmunidad contra otros. De las especies domesticas, 
el ganado vacuno, porcino, ovino, caprino y los búfalos 
resultan susceptibles a la FA (FAO, 1984). La infección de 
los animales susceptibles con el virus de la FA provoca la 
aparición de vesículas en las patas, dentro y alrededor de la 
cavidad oral, y en las glándulas mamarias de las hembras. 
Las pezuñas pueden desprenderse como consecuencia de 
las infecciones graves de las patas (Ministry of Agriculture, 
Fisheries and Food, London, UK.1986). Se puede utilizar la 
PCR trascripción inversa para amplifi car los fragmentos del 
genoma del virus de la FA para el diagnóstico, a partir de 
epitelio, leche, sangre y muestras faringoesofágicas (Amarel-
Doel et al., 1993; Bastos, 1998). La PCR transcripción inversa 
combinada con la PCR de tiempo real tiene una sensibilidad 
comparable a la del aislamiento de virus (Alexandersen et al., 
2002, Reid et al., 2001), y los procedimientos automatizados 
mejoran el rendimiento de la muestra (Reid et al., 2003). 
Se han diseñado cebadores específi cos para distinguir cada 
uno de los siete serotipos. Para investigar la presencia 
del ARN del virus de la FA en muestras de tejidos, se han 
desarrollado técnicas de hibridación in situ (Woodbury et 
al., 1995). La prueba PCR trascripción inversa consta de los 
tres procedimientos sucesivos (i) extracción de ARN molde 
de la muestra de prueba o control seguida de (ii) trascripción 
inversa del ARN extraído a ADN, (iii) amplifi cación de ADN 
mediante la PCR y (iv) detección de los productos de la PCR 
por electroforesis en gel de agarosa (Reid et al., 2000). La 
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epidemiología molecular de la FA se basa en la comparación 
de las diferencias genéticas entre los virus. Se han publicado 
dendrogramas en los que se muestran las relaciones 
genómicas existentes entre las cepas vacunales y las cepas 
naturales para los siete serotipos basadas en las secuencias 
derivadas del gen 1D (que codifi ca la proteína vírica VP1). 

Anemia infecciosa equina. La anemia infecciosa 
equina (AIE) se limita a los équidos y es producida por el 
virus de la AIE, un lentivirus de la familia Retroviridae y 
su genoma se basa en ARN. La enfermedad se caracteriza 
por episodios febriles recurrentes, trombocitopenia, anemia, 
pérdida de peso y edema de las partes bajas del cuerpo; si 
no se produce la muerte en el curso de los ataques clínicos 
agudos, se produce una fase crónica y la enfermedad tiende 
a convertirse en latente. Lo anterior signifi ca que el caballo 
es un portador virémico y puede transmitir la enfermedad 
a otros caballos (Cheevers y Mcguire,1985). Se ha descrito 
la reacción en cadena de la polimerasa anidada (PCR) para 
detectar el genoma vírico de la AIE en muestras de sangre 
de los caballos (Nagarajan y Simard, 2001). El método de la 
PCR anidada está basado en las secuencias de cebadores en 
la región correspondiente al gen gag del genoma provírico. 
Ha resultado ser una técnica sensible para detectar cepas 
naturales del VAIE en las células blancas de la sangre de 
caballos infectados; lo normal es que el límite inferior de 
detección se sitúe en torno a 10 copias genómicas del ADN 
diana (Nagarajan y Simard, 2007). También se ha descrito 
el ensayo PCR de transcriptasa inversa en tiempo real (Cook 
et al., 2002).
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Algunas enfermedades producidas por 
protozoarios que pueden ser detectadas por PCR

Babesiosis bovina. La babesiosis bovina está causada 
por parásitos protozoarios del género Babesia. Las especies 
que afectan al ganado bovino son dos – Babesia bovis y 
Babesia bigemina – y la garrapata Boophilus microplus es el 
vector principal (Friedhoff, 1988). 

Los ensayos de reacción en cadena de la polimerasa 
(PCR) han demostrado ser muy sensibles, particularmente 
en la detección de B. bovis y B. bigemina en animales 
portadores infectados (Calder et al., 1996; Dalgliesh, 1993; 
Thammasirirak et al., 2003). Para el diagnostico de Babesia 
bovis se han diseñado secuencias de nucleótidos para 
amplifi car fragmentos del gen SSrRNA (Calder et al., 1996).  

Toxoplasmosis. El Toxoplasma gondii es un protozoo 
parásito intracelular obligado, de tipo zoonótico. Se han 
desarrollado varias técnicas basadas en la reacción en 
cadena de la polimerasa para detectar el ADN del T. gondii. 
Las regiones diana principales son la secuencia repetitiva B1 
(Burg et al., 1989), el gen P30 (SAG1) (Savva et al., 1990) o el 
ARN ribosómico (ARNr) 18S (Ellis, 1998). La sensibilidad de 
la PCR depende del número de copias de la secuencia diana 
(P30: 1 copia; B1: 35 copias; ARNr: 110 unidades repetidas). 
El ADN del parásito puede extraerse y purifi carse a partir 
de varios tejidos, incluyendo la placenta, el sistema nervioso 
central, el corazón y el músculo esquelético (Wastling 
et al., 1993). La amplifi cación del gen B1 se lleva a cabo 
según el procedimiento descrito por Bowie et al., 1997. La 
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amplifi cación primaria se realiza con los cebadores 1 y 4, 
generando un producto de 193 pb después de 25 ciclos a 93 
° C durante 1 minuto, 50 ° C durante 1,5 minutos y 72 ° 
C durante 3 minutos. El producto amplifi cado se diluye al 
1/20 en agua destilada para reducir la amplifi cación de los 
productos no específi cos. En la amplifi cación secundaria se 
utilizan los cebadores internos 2 y 3 y las mismas condiciones 
de reacción, se lleva a cabo en 15 ciclos dando un producto de 
94 pb. Se visualiza el producto fi nal en geles de agarosa a 1%. 
Se puede emplear un ensayo tipo Southern utilizando una 
sonda marcada para confi rmar la identidad de los productos 
B1 de la PCR y distinguirlos de los productos no específi cos. 
Recientemente se ha elaborado una PCR en tiempo real para 
la cuantifi cación y amplifi cación de ADN. Es muy parecida a 
otros métodos de PCR en uso actualmente y puede realizarse 
en placas de microtitulación de 96 pocillos. Tras cada ronda 
de amplifi cación, los tintes fl uorogénicos se intercalan con 
el ADN bicatenario y los resultados, mostrados en una 
representación gráfi ca de la amplifi cación, permiten la 
cuantifi cación del ADN del parásito de la muestra. Se ha 
utilizado la PCR en tiempo real para amplifi car y cuantifi car 
el ADN del gen B1 de T. gondii (Costa et al., 2000; Lin et 
al., 2000). Esta cuantifi cación del ADN del parásito puede 
utilizarse para establecer el número de parásitos en los 
tejidos y los líquidos, tales como el líquido amniótico de 
pacientes sospechosos de infección congénita por T. gondii. 
(Nagy et al., 2007). 
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Algunas enfermedades causadas por bacterias 
que pueden ser detectadas por PCR

Anaplasmosis. La anaplasmosis es producida por el 
microorganismo Anaplasma perteneciente a la familia 
Anaplasmataceae del orden Rickettsiales. Las especies de 
Anaplasma se trasmiten mecánica o biológicamente por 
insectos y/o artrópodos vectores. Varias revisiones basadas 
en un estudio cuidadoso de experimentos de transmisión 
presentan una lista de hasta 19 garrapatas diferentes 
capaces de transmitir A. marginale (Kocan et al., 2004). 
Otros artrópodos picadores muy diversos se han considerado 
como vectores mecánicos, particularmente en EE.UU. Se 
ha demostrado la transmisión experimental con ciertas 
especies de tábanos (mosca del caballo) y con mosquitos del 
género Psorophora (Kocan et al., 2004; Ristic, 1968). Se han 
desarrollado pruebas basadas en los ácidos nucléicos para 
detectar A. marginale (Figueroa et al., 1993; Ge et al., 1997; 
Torioni et al., 1998). Ensayos de PCR de amplifi cación del 
gen msp5 (Corona y Martínez, 2011) han demostrado ser 
sensibles y capaces de identifi car niveles de menos de 30 
eritrocitos infectados por mililitro de sangre, lo que equivale 
a una parasitemia de aproximadamente 0,000001%.

Leptospirosis. La leptospirosis es una enfermedad 
producida por la espiroqueta Leptospira, la cual posee un 
genoma de dos cromosomas circulares de ADN. Los ensayos 
basados en la reacción en cadena de la polimerasa (PCR) 
se emplean en la actualidad para la detección de leptospira 
en tejidos y fl uidos corporales. Se han descrito diferentes 
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juegos de cebadores para la realización de ensayos de la 
PCR (Alt et al., 2001; Barocchi et al., 2001; Branger et al., 
2005), con algunos cebadores específi cos para el género 
Leptospira y otros diseñados para identifi car solamente las 
especies patógenas. Estos ensayos no sirven para identifi car 
el serotipo infectante, aunque algunos juegos de cebadores 
pueden permitir la identifi cación de especie o de serotipo si se 
secuencian los amplicones de la PCR. Este análisis adicional, 
no es un método de diagnóstico rutinario. La preparación 
de las muestras de orina para PCR en el que se emplean 
perlas magnéticas recubiertas de anticuerpos antileptospira 
aumenta la detección de leptospiras patógenas en la orina 
(Taylor et al., 1997). La identifi cación de las especies de 
leptospiras puede hacerse mediante el análisis de secuencias 
de los genes de ARN ribosómico de 16S o 23S (Morey et al., 
2006; Woo et al., 1997), por secuenciación de varios loci 
génicos (Salaun et al., 2006), mediante la secuenciación del 
gen que codifi ca la subunidad B de la ADN girasa (Slack 
et al., 2006), o por PCR usando cebadores ompL1 que son 
específi cos de especie (Reitstetter, 2006). Se han identifi cado 
nuevas especies de leptospiras basándose en el análisis de 
hibridación de ADN – ADN (Brenner et al., 1999; Ramadass 
et al., 1992). 

Tuberculosis bovina. La tuberculosis bovina es una 
enfermedad infecciosa causada por el microorganismo 
Mycobacterium bovis y se caracteriza normalmente por 
la formación de granulomas nodulares conocidos como 
tubérculos. Cualquier tejido del cuerpo puede resultar 
afectado, pero las lesiones se observan con más frecuencia 
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en los ganglios linfáticos (sobre todo de la cabeza y tórax), 
pulmones, intestinos, hígado, bazo, pleura y peritoneo. 
En la mayor parte de los países donde se ha aislado 
micobacterias a partir de muestras humanas, se ha 
identifi cado a Mycobacterium bovis. La transmisión de M. 
bovis al hombre por la leche o sus productos se elimina 
mediante la pasteurización. Aunque se considera que el 
ganado vacuno es el verdadero hospedador de M. bovis, se 
ha descrito la enfermedad en muchos animales domésticos 
y no domésticos (O’reilly y Daborn,1995). La identifi cación 
específi ca de M. bovis puede llevarse a cabo utilizando 
una PCR orientada a la mutación en la posición 285 del 
nucleótido en el gen oxyR (Huard et al., 2003; Niemann et 
al., 2000; Parsons et al., 2005). La identifi cación rápida de 
M. tuberculosis puede llevarse a cabo por reacción en cadena 
de la polimerasa (PCR) orientada al ARNr 16S-23S; se han 
usado las secuencias de inserción IS6110 e IS1081, y de los 
genes que codifi can las proteínas específi cas del complejo 
de M. tuberculosis, como la MPB 70 y el antígeno b de 38 
kDa. Se ha evaluado ampliamente la utilización de la PCR 
para la detección del complejo M. tuberculosis en muestras 
clínicas (sobre todo en el esputo) en pacientes humanos y 
se ha usado para el diagnóstico de la tuberculosis en los 
animales (Wilesmith, 1991). El rastreo genético permite 
diferenciar distintas cepas de M. bovis y determinar los 
patrones del foco, la transmisión y la propagación del M. 
bovis objeto de descripción. El método más utilizado es la 
espoligotipifi cación (de “espaciador” y “oligotipifi cación”), 
que permite la diferenciación entre las cepas de cada especie 
perteneciente al complejo M. tuberculosis, incluida M. bovis, 



75

Uso de marcadores moleculares para la detección de algunas enfermedades 
en animales domésticos

y la diferenciación entre M. bovis y M. tuberculosis (Heifets 
y Jenkins, 1998). Otras pruebas que pueden resultar 
más concluyentes son el análisis de la endonucleasa de 
restricción (REA), el análisis del polimorfi smo de longitud 
de fragmentos de restricción (RFLP) usando la sonda IS6110 
(especialmente donde haya más de 3–4 copias de IS6110 en 
el aislamiento), la sonda de la región de repetición directa 
(DR) y la sonda PGRS (secuencia polimórfi ca de repetición 
del GC) (Skuce et al., 1996)). Se ha secuenciado el genoma 
de M. bovis, y esta información ha contribuido a la mejora de 
los métodos de rastreo genético.

Brucelosis bovina. En el ganado vacuno la brucelosis 
suele estar causada por biovariedades de Brucella abortus. 
Cuando el ganado se cría junto a ovejas o cabras, la infección 
también puede ser debida a B. melitensis (Jiménez et al., 1991). 
Después de la infección por B. abortus o por B. melitensis, las 
hembras adultas en gestación desarrollan una placentitis 
que, por lo general, provoca el aborto entre el quinto y el 
noveno mes de gestación. La brucelosis se ha descrito también 
en el búfalo doméstico (Bubalus bubalus). La brucelosis se 
transmite fácilmente al hombre y causa una enfermedad 
febril aguda – la fi ebre ondulante – que puede convertirse 
en crónica y producir complicaciones graves que afectan a 
los músculos esqueléticos, sistema cardiovascular y sistema 
nervioso central y se adquiere por vía oral, respiratoria o 
conjuntival, pero el riesgo mayor para la población general es 
la ingestión de productos lácteos contaminados en las zonas 
en las que la enfermedad es endémica. Los veterinarios 
y los granjeros que manejan animales infectados, fetos 
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abortados o placentas, están expuestos a ese riesgo laboral. 
La PCR ofrece un método de detección e identifi cación de 
especies de Brucella (Bricker, 2002; Ocampo et al., 2005). 
Pese al alto grado de homología del ADN dentro del género 
Brucella, se han desarrollado varios métodos que permiten, 
hasta cierto punto, la diferenciación entre especies y 
algunas de sus biovariedades, como la PCR, el análisis 
del polimorfi smo de fragmentos de restricción (RFLP) y la 
hibridación tipo Southern (Bricker, 2002; Moreno et al., 
2002). Se ha desarrollado también electroforesis en campo 
pulsante que permite la diferenciación entre varias especies 
de Brucella (Jensen et al., 1999; Michaux-Charachon et al., 
1997). Mediante el empleo de la PCR puede biotipifi carse 
Brucella y pueden diferenciarse las cepas vacunales. La 
primera prueba PCR múltiple específi ca de especie para la 
diferenciación de Brucella fue descrita por Bricker y Halling, 
1994. La prueba, denominada PCR AMOS, se basaba en 
el polimorfi smo resultante de la localización, específi ca de 
especie, de la secuencia de inserción IS711 en el cromosoma 
de Brucella e incluía cinco cebadores oligonucleótidos que 
podían identifi car y diferenciar las biovariedades 1, 2 y 4 de B. 
abortus, pero no podían diferencias las biovariedades 3, 5, 6 y 
9 de ese microorganismo. Además, permite la diferenciación 
de las especies B. abortus, B. melitensis, B. ovis, y B. suis. Con 
el tiempo, se han introducido modifi caciones en la prueba 
denominadas PCR BaSS para mejorar su rendimiento, y 
se incorporaron más cebadores específi cos de cepa para 
la identifi cación de las cepas vacunales S19 y RB51 de B. 
abortus (Bricker et al., 2003; Ewalt y Bricker, 2000). Los 
procedimientos de las dos pruebas son idénticos, la única 
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diferencia es la relativa a los cebadores. Sin embargo, otras 
especies y biovariedades (tales como las biovariedades 3, 5, 
6 y 9 de B. abortus, las biovariedades 2, 3, 4, y 5 de B. suis, 
B. canis, B. neotomae, B. ceti y B. pinnipedialis) no pueden 
detectarse mediante las pruebas PCR AMOS o PCR BaSS. 
Se ha publicado que estos procedimientos de la PCR se han 
sometido a modifi caciones adicionales para poder identifi car 
también las serovariedades 3, 5, 6 y 9 de B. abortus (Ocampo 
et al., 2005).

Diagnostico por PCR de patógenos 
causantes de mastitis bovina 

La mastitis bovina (MB) es la infl amación de la glándula 
mamaria, por lo general debido a una infección microbiana 
(Watts, 1988), representando para los productores de leche 
de todo el mundo pérdidas de miles de dólares cada año. 
Estas pérdidas se deben principalmente a la disminución 
en la producción de leche, detrimento de la calidad y 
mayores costos de producción. La MB a menudo se convierte 
en crónica, y es importante identifi car rápidamente los 
nuevos casos clínicos con el fi n de controlar la infección en 
el hato. Las bacterias responsables de la MB se pueden 
clasifi car como Ambientales (Escherichia coli, Streptococcus 
dysgalactiae, Streptococcus parauberis y Streptococcus 
uberis) o Contagiosas (Staphylococcus aureus y Streptococcus 
agalactiae) (Bramley, 1996; Smith, 1996). La idoneidad de un 
método de detección para el diagnóstico de rutina depende 
de varios factores, como la especifi cidad, la sensibilidad, el 
costo, la cantidad de tiempo para obtener resultados y la 
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aplicabilidad a un gran número de muestras de leche. El 
método más común para detectar infecciones crónicas de MB 
es el California Mastitis Test, que en condiciones de campo 
puede medir el potencial de la infección con base a la cantidad 
de células somáticas que existan en la leche (Andrews et al., 
1992). Sin embargo, esta metodología no esta diseñada para 
la identifi cación de ningún tipo de patógeno. El método de 
identifi cación de los patógenos de la glándula mamaria se 
realiza en cultivos in vitro, metodología considerada la prueba 
“estándar de oro” para diagnostico, sin embargo, esta técnica 
es muy laboriosa y requiere mucho tiempo para obtener 
resultados (3 a 4 días son necesarios para el crecimiento, 
aislamiento e identifi cación del patógeno). Adicional, a ello 
algunas bacterias como Streptococcus uberis y Streptococcus 
parauberis, no se pueden distinguir por ensayos bioquímicos 
(Jayarao et al., 1991). Se ha demostrado que la detección 
temprana junto con el tratamiento antimicrobiano apropiado, 
restablecen la sanidad de la glándula mamaria y reducen el 
tiempo necesario para recuperar la calidad y la cantidad de 
la leche (Milner et al., 1997). Es importante la identifi cación 
del patógeno para la selección del antimicrobiano con 
propósitos de la terapia y también para supervisar 
y controlar la tasa de infección en las explotaciones. 
Durante los últimos 7 años, muchas pruebas se han 
desarrollado para el diagnóstico de la MB. Ensayos 
inmunoenzimáticos existen para Staphylococcus aureus 
(Bourry y Poutrel, 1996), pero el título de anticuerpos no se 
correlaciona con la cantidad de bacterias infectantes (Bourry 
y Poutrel, 1996; Heisick et al., 1989). Las pruebas basadas en 
la detección de ácidos nucleicos son métodos de identifi cación 
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rápida (1 o 2 días), y en particular tienen el potencial de ser 
muy específi cas, no necesitan etapa de cultivo (Riffon et al., 
2001) y pueden discriminar entre organismos estrechamente 
relacionados, tales como Streptococcus parauberis y 
Streptococcus uberis. Se ha demostrado previamente que las 
muestras de leche sirven como sustrato para la obtención 
de ADN bacteriano y para la posterior amplifi cación de 
secuencias diana específi cas de ADN mediante PCR (Lipkin 
et al., 1993). Por todas estas razones, la técnica de PCR ha sido 
descrita como un método para identifi car agentes patógenos 
de MB debido a su precisión, alto límite de detección y la 
rapidez. En varios estudios se ha desarrollado herramientas 
moleculares para identifi car con rapidez, sensibilidad y 
especifi cidad los principales patógenos implicados en las 
infecciones intramamarias en hembras bovinas (Riffon et 
al., 2001); utilizando juegos de cebadores específi cos para 
cada especies de bacteria ha identifi car: Escherichia coli, 
Staphylococcus aureus, Streptococcus agalactiae, 
Streptococcus dysgalactiae, Streptococcus parauberis y 
Streptococcus uberis en muestras de leche. Una vacuna 
efi caz contra la MB todavía no está disponible; la prevención 
y el diagnostico especifi co de las principales bacterias, 
son medidas de control que deben ser sensibles y rápidas 
que permitan disminuir las pérdidas en la industria 
láctea. La principal ventaja de la reacción en cadena de 
la polimerasa (PCR) radica en la posibilidad de obtener 
resultados utilizando solo nanogramos de ADN obtenido de 
las muestras de leche, lo que permite la eliminación de los 
cultivos y facilita el análisis. En diferentes investigaciones 
se ha seleccionado la PCR para la amplifi cación de 
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regiones de ADN que codifi can para el ARNr debido a la 
presencia de las regiones hipervariables, lo que facilita 
el diseño de sondas de oligonucleótidos muy específi cos 
para cada bacteria (Giovannoni et al., 1988) y regiones 
comunes para el diseño de sondas universales (Gray et al., 
1984). Los cebadores para el diagnostico de Escherichia 
coli, Staphylococcus aureus, Streptococcus parauberis y 
Streptococcus uberis han sido diseñados sobre la base de 
secuencias de ADN que codifi ca para el ARNr 23S. Para 
Streptococcus agalactiae y Streptococcus dysgalactiae los 
cebadores se basan en secuencias de ADN que codifi ca para 
el ARNr 16S, secuencias disponibles en el Genbank (Jayarao 
et al., 1991; Mendoza et al., 1998; Riffon et al., 2001; Sabat 
et al., 2000). Se ha evaluado el nivel de sensibilidad de la 
prueba de PCR para la detección de las células bacterianas. 
Los límites de detección de la prueba de PCR realizadas en 
muestras de leche cruda inoculadas ha sido hasta de 10 UFC 
/ ml. (Cremonesi et al., 2006). 

Diagnostico por PCR de enfermedades genéticas

Síndrome Freemartin. El síndrome Freemartin es 
el fenómeno de intersexualidad que se presenta con mas 
frecuencia en bovinos (Padula, 2005). Un Freemartin se 
defi ne como un animal estéril proveniente de un parto 
múltiple heterosexual, es decir un macho y una hembra. 
En las gestaciones múltiples bovinas, el desarrollo 
simultáneo de dos o más embriones posibilita la fusión 
de las membranas fetales con formación de anastomosis 
vasculares a nivel del alanto - corion (Ayala et al., 2007), 
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permitiendo el intercambio en forma bidireccional de células 
madre hematopoyéticas dando como resultado hembras 
con quimerismo sexual permanente 60XX,XY y machos con 
quimerismo sexual permanente 60XY,XX (Pessa-Morikawa 
et al., 2004; Chu et al., 1964). Varias investigaciones han 
medido la frecuencia del síndrome en diferentes partes del 
mundo, reportando una incidencia entre el 85 % y el 95% 
en las hembras provenientes de parto múltiple heterosexual 
(Romagnano et al.,1988; Ayala et al., 2007). Los genitales 
externos de una Freemartin indican sexo femenino; en 
algunos casos puede presentarse hipertricosis en el vértice 
de la comisura vulvar como signo masculinizante; (Grunert, 
1988) a nivel de los órganos reproductores internos se 
observan diferentes grados de subdesarrollo (vaginas ciegas, 
ovarios hipoplásicos, agenesia total o parcial de cuernos 
uterinos, etc.) o bien puede observarse desarrollo de órganos 
reproductores masculinos incipientes (epidídimos, vesículas 
seminales, tejido testicular, etc.) (Wilkes et al., 1980), o tejido 
mixto, llamado ovotestis (Valencia et al., 2005). A medida 
que la edad de estas hembras aumenta, se puede observar 
cambio conformacional del cuerpo presentando aspecto de 
macho (tabla del cuello ancha, cuernos gruesos, frente ancha, 
musculatura desarrollada, predominancia del diámetro 
torácico sobre el abdominal, escaso desarrollo mamario, etc.). 
El clítoris puede hipertrofi arse llegando a adquirir el tamaño 
y la forma de un pequeño pene. (Bonnevaux J, Baptista 
J. 1982). El cariotipo de linfocitos cultivados ha sido una 
técnica citogenética de amplia utilización para detectar el 
quimerismo XX/XY (Padula, 2005). Durante los últimos años, 
las técnicas de biología molecular han permitido profundizar 
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en el estudio del síndrome Freemartin. La amplifi cación 
de secuencias nucleotídicas especifi cas del cromosoma “Y” 
mediante la reacción en cadena de la polimerasa (PCR) 
han comprobado la presencia de quimerismo en muestras 
de sangre de mellizas dicigóticas. La sensibilidad de la 
prueba permite la detección de células quiméricas en niveles 
inferiores al 0.05%. Esto se suma a otras ventajas de la 
prueba, como son su alta especifi cidad, rapidez y bajo costo. 
La literatura reporta la utilización de algunos de los genes 
asociados al cromosoma “Y” para el diagnóstico, tales como 
ZFY/ZFX (Ayala et al., 2007), AMX/Y, BOB97M, BRY.1, 
BRY-4a, btDYZ-1 y SRY (Ennis et al., 1999. Padula, 2005). 

Síndrome del Estrés Porcino. El Síndrome de Estrés 
Porcino (SSP) o Hipertermia Maligna (HM) es una de las 
anomalías genéticas que más impacto económico negativo 
ocasiona en la industria porcícola producida por una mutación 
en el gen que codifi ca para el Receptor de la Ryanidina 
(RYR-1) localizado en el cromosoma 6 (Davies et al., 1988) 
en la región p11-q21. Los receptores de ryanidina son 
proteínas que funcionan como canales liberadores de calcio 
y desempeñan un papel muy importante en la iniciación de 
la contracción muscular (O´Brien, 1995). Los animales que 
sufren la mutación presentan transporte defi ciente de calcio 
en las membranas celulares principalmente del músculo 
esquelético induciendo una actividad incontrolada del 
músculo, traduciéndose en rigidez muscular, disnea, aumento 
notable de la temperatura corporal, taquicardia, arritmia 
cardiaca, hipertrofi a muscular y fi nalmente muerte por paro 
cardiaco sistólico (O´Brien, 1995). El SSP se caracteriza por 
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producir muerte súbita en los cerdos cuando son expuestos 
a diferentes actividades y/o condiciones tales como la monta, 
el transporte, contacto con otros animales, temperaturas 
elevadas, hacinamiento, ejercicio físico, privación de comida 
y agua, ambientes nuevos, entre otros (Shen et al., 1992); 
así, como la aparición de canales con carne pálida, blanda y 
exudativa (PSE) o carne oscura, dura y seca (DFD) (Webb, 
1996). Este gen mutado también produce sensibilidad a 
la inhalación de anestésicos como el halotano, por lo cual 
la exposición a este se ha utilizado como un método de 
diagnostico, sin embargo esta tecnica no detecta animales 
heterocigotos (Deufeel y Olla, 1992).  Los análisis basados en 
ADN nuclear permiten mediante el método molecular PCR 
– RFLP (Trujillo et al., 2001) diagnosticar la mutación en 
los animales SSP homocigotos y heterocigotos, detectando la 
sustitución de una timina por una citosina en el nucleotido 
1843, que genera el cambio de una cisteina por una arginina 
(Fuji et al., 1991). 

Granulocitopatía bovina – BLAD. La granulocitopatía 
bovina, conocida actualmente como BLAD (Bovine Leuckocyte 
Adhesion Defi ciency o Defi ciencia de Adhesión Leucocitaria 
Bovina), es una enfermedad de carácter hereditario de tipo 
recesivo autosomal (Takahashi et al., 1987), que resulta letal 
para el ganado de la raza Holstein (Kehrli et al., 1992). Se 
caracteriza por una susceptibilidad aumentada a la acción 
de los agentes infecciosos durante los dos años de vida del 
animal, presentando una función alterada de los neutrófi los. 
Pese a una alta neutrofi lia los animales afectados son 
incapaces de iniciar una respuesta inmunológica, muriendo 
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antes de alcanzar la madurez sexual. En 1990 Kehrli et al. 
defi nieron la base molecular de la granulocitopatía bovina 
como una defi ciencia del complejo glicoproteína Mac-1 
(CD11b/CD18). Shuster et al., en 1992 secuenciaron el gen 
normal para la proteína bovina CD18, que codifi ca para la 
subunidad β de las integrinas, e identifi caron el alelo bovino 
CD18 defectuoso. Se trata de 2 mutaciones puntuales dentro 
del alelo que codifi ca CD18 en el bovino. Una es silenciosa y 
la segunda mutación consiste en el cambio de ácido aspártico 
por glicina en el aminoácido 128. La mutación genética afecta 
la función de un receptor de proteínas en los leucocitos. 

La técnica de la reacción en cadena de la polimerasa 
(PCR) (Saiki et al., 1988) del gen CD18 bovino (M81233, 
número de acceso de la base de datos GenBank) acoplada a la 
digestión con enzimas de restricción (RFLP) ha demostrado 
que identifi ca rápida e inequívocamente aquellos animales 
enfermos y/o portadores del genotipo mutado (Kehrli et al., 
1990; Shuster et al., 1992; Tammen et al., 1996). 
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Introducción

Los métodos de genética cuantitativa han permitido lograr 
espectaculares incrementos en la productividad de todas las 
especies en las que se han aplicado durante los últimos 40 
años. Así, por ejemplo, se ha duplicado la cantidad de leche 
que produce una vaca, una cerda produce un 50% más de 
lechones y éstos comen un 30% menos para producir un 30% 
más de carne magra, mientras que un pollo ha multiplicado 
por tres su peso a la misma edad. Estos éxitos, logrados 
con la exclusiva aplicación de genética cuantitativa, es una 
de las causas que ha contribuido a descuidar –a diferencia 
de lo que ocurrió con la genética vegetal o con la genética 
humana-, la inversión y el desarrollo de otras áreas de la 
genética; así, hasta años muy recientes prevalecía una 
posición escéptica sobre la efi ciencia de la biotecnología en la 
producción ganadera (Cañón, 2006).

Los grandes logros de la genética cuantitativa tradicional 
han sido valorados por años en todas la especies domesticas, 
teniendo un mayor impacto en aquellas en las que el intervalo 
generacional y la tasa de reproducción de la especie facilitan 
el éxito del mejoramiento genético animal mediante el uso 
de estas metodologías. Estas metodologías tradicionales se 
fundamentan en la utilización de información fenotípica 
y genealógica para buscar mediante análisis estadísticos 
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la predicción de los valores genéticos de los animales y 
utilizarlos posteriormente en programas de selección 
asistida, logrando que los animales superiores afecten en 
mayor proporción los cambios en las frecuencias genéticas 
en la población, favoreciendo posteriormente el desempeño 
fenotípico de los individuos.

Sin embargo, las iniciativas llevadas a cabo a propósito de 
los proyectos para secuenciar el genoma humano, actuaron 
como catalizador para concitar el interés de los genéticos 
hacia la genómica animal en los últimos 15 años. La genómica 
es una subdisciplina de la genética que tiene por objeto la 
caracterización molecular de genomas completos; surgió de 
la integración de las cinco áreas tradicionales de genética: 
genética mendeliana, citogenética, genética molecular, 
genética de poblaciones y genética cuantitativa, además 
de un uso intensivo de nuevas tecnologías de informática y 
robótica. Con ello se ha logrado publicar en años recientes los 
borradores del genoma completo de la mayoría de las especies 
domésticas. La secuenciación del genoma bovino comenzó 
en diciembre de 2003 con muestras proporcionadas por 
ejemplares de la raza Hereford; posteriormente se llevaron a 
cabo secuenciaciones con menor grado de precisión en otras 
razas bovinas como Holstein, Angus, Jersey, Limousin, 
Norwegian Red y Brahman. En octubre de 2004, se anunció 
la disponibilidad en bases de datos públicas del primer 
borrador del genoma bovino. Este esfuerzo internacional 
fue realizado por organismos como el Instituto Nacional 
para la Investigación del Genoma Humano (NHGRI), el 
Ministerio de Agricultura de los Estados Unidos, el Estado 
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de Texas, el consorcio Genome Canadá a través de Genome 
Bristish Columbia, diversas organizaciones de investigación 
y desarrollo de Australia y Nueva Zelanda, así como 
fundaciones ubicadas principalmente en EU (Cañón, 2006).

Otra observación es la ganancia genética o progreso que 
se logra con el uso de los marcadores genéticos o QTLs, este 
progreso se logra si se escoge el mejor camino en menos 
tiempo que la utilización de la selección genética tradicional, 
además con la ayuda de técnicas biotecnológicas como la IA, 
los sistemas MOET, la fertilización in vitro etc, el uso de los 
marcadores genéticos puede incrementar la efi ciencia y el 
progreso genético dentro de una población. 

La genética molecular es una rama de la genética que 
estudia la herencia con un carácter multidisciplinario; áreas 
como la bioquímica, física, estadística y biología se unen para 
analizar con profundidad los fenómenos biológicos asociados 
a la herencia desde una perspectiva de moléculas.

Anteriormente la genética molecular ocupaba un lugar 
secundario debido a la difi cultad práctica de su estudio; los 
mecanismos, análisis de laboratorio y equipos disponibles 
hace 20 años no permitían el avance de esta ciencia a la 
velocidad que se hubiera deseado en el siglo pasado. Con el 
desarrollo de las nuevas técnicas en electrónica y física, se 
han desarrollado equipos y metodologías que han permitido 
surgir con fuerza a la genética molecular, es así como en 
la actualidad es una ciencia aplicada a todas las especies 
domesticas, a un gran numero de especies silvestres de 
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importancia en temas de conservación y biodiversidad y a 
múltiples especies vegetales.

La evolución de la genética molecular es asombrosa; en 
los últimos años se han descrito genomas completos para 
diversas especies y se han perfeccionado técnicas de análisis 
molecular que aseguran resultados de alta confi abilidad 
precisión y bajo costo. Las perspectivas son muy buenas 
debido a que es una ciencia aplicada a los animales de 
interés zootécnico y que también es de suma importancia 
para el estudio de la medicina en humanos, asegurando que 
la importancia que hoy se le da a nivel mundial, puede llegar 
a ser duradera y puede inclusive verse aumentada en un 
futuro cercano.

Desde el punto de vista de la mejora animal, la 
importancia de la genética molecular radica en que ahora 
se puede determinar con exactitud lo que antes solo podía 
inferirse. Cuando anteriormente se estimaba el valor 
genético de un animal, se decía que este correspondía al 
efecto de todos los genes que estaban involucrados en la 
expresión de determinada característica, esto es llamado el 
efecto poligénico, pero de ninguna manera se podía asegurar 
cual era el efecto especifi co de algún gen o de varios de ellos. 
Ahora se puede determinar mediante análisis moleculares la 
presencia o ausencia de algún alelo especifi co en un individuo 
o en una familia. Además de ello, se puede determinar la 
asociación o el efecto de cualquiera de estos alelos sobre 
algunas características de importancia para la industria 
zootécnica.
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Es importante anotar que con la llegada de la genética 
molecular no disminuye la importancia de la genética 
cuantitativa como base para el mejoramiento animal de las 
especies domesticas. La genética cuantitativa sigue siendo 
la base fundamental del análisis genético y la información 
fenotípica el soporte para ese análisis.

En el bovino de leche se han determinado muchos 
marcadores moleculares asociados a caracteres de interés 
para esta industria, algunos de ellos corresponden a 
marcadores moleculares de un solo nucleótido y son los mas 
utilizados en el campo del mejoramiento animal.

La mayoría de los caracteres de interés económico 
en ganado lechero son cuantitativos, es decir, que éstas 
características están infl uenciadas por múltiples genes 
(características poligénicas), y son denominados QTLs 
(Quantitative Trait Loci). Además, la expresión de una 
característica también está infl uenciada por el ambiente; 
es por esto que los QTLs solo pueden explicar una fracción 
pequeña de la varianza total. Por esta razón la selección 
genética tradicional es difícil y el análisis de QTLs de 
caracteres cuantitativos puede mejorar la precisión y por 
tanto el progreso genético.

Numerosos estudios realizados durante las últimas 
cuatro décadas han puesto de manifi esto una relación 
estadísticamente signifi cativa entre marcadores moleculares 
(QTLs) y caracteres de producción lechera (Zwiauer, 1980; 
Haley, 1995 y Andersson, 1996).
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Brum et al. (1967) hallaron en la raza Holstein, 
asociaciones entre las variantes alélicas de las transferrinas 
(Tf) con diferencias en el rendimiento de leche y grasa. 
Gelderman et al. (1985), al estudiar tres familias de medias 
hermanas de la raza Friesian, observaron asociaciones entre 
las variantes de postalbúmina (Pa) con rendimiento en litros 
de leche, y entre amilasa-1 (Am-1) con porcentaje de grasa. 
Resultados similares fueron reportados para el ganado sueco 
por Andersson-Eklund y Rendel (1993), quienes estudiaron 
la asociación entre las variantes del locus Am-1 con el valor 
reproductivo del contenido de grasa en leche.

A pesar del esfuerzo realizado, los estudios de correlación 
entre los grupos sanguíneos y los polimorfi smos bioquímicos 
con los caracteres de producción lechera no lograron grandes 
avances. Por otra parte, diferentes autores llegaron a 
resultados contradictorios. Mientras que algunos reportaban 
una alta asociación para un locus determinado, otros grupos 
no hallaban asociación alguna. Estas contradicciones 
podrían haber sido consecuencia de los diferentes métodos 
estadísticos y diseños experimentales utilizados en cada 
caso.

En los últimos años, el enfoque fue trasladado hacia la 
búsqueda de loci candidatos y hacia el rastreo del genoma 
mediante el uso simultáneo de un gran número de marcadores 
moleculares altamente polimórfi cos, del tipo microsatélite 
(Haley, 1995). Se ha defi nido a los loci candidatos como 
aquellos genes que por su función biológica participarían 
en la expresión de un carácter cuantitativo y por lo tanto 
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podrían explicar un porcentaje de su varianza fenotípica. 
Pueden mencionarse a modo de ejemplo las proteínas de la 
leche, la prolactina (PRL), la hormona de crecimiento (GH), 
el Complejo Mayor de Histocompatibilidad (BoLA), etc.

Existen evidencias bien documentadas que permiten 
correlacionar algunas de las variantes de las proteínas de 
la leche con el rendimiento y la composición del producto 
obtenido (McLean et al., 1984). Sin embargo, diferentes 
investigadores han llegado a resultados contradictorios. Así 
por ejemplo, para cierto locus, algunos autores han reportado 
una alta correlación entre un alelo o genotipo particular 
de la proteína de la leche y los caracteres de producción 
lechera; mientras que otros han hallado un pequeño o 
ningún grado de asociación. Las diferencias observadas 
pueden deberse al método estadístico empleado, al reducido 
número de marcadores y animales analizados, y al efecto de 
la recombinación. 

Entre las proteínas detectadas en la leche se encuentran 
las caseínas (-caseína, caseína, S1-caseína y S2-
caseína), lactoglobulina y -lactoalbúmina.

caseína (CAS): proteína que constituye aproxima-
damente el 13 % de las caseínas totales. Mediante corridas 
electroforéticas, así como también a nivel de ADN, se 
han descrito dos variantes alélicas mayoritarias: A y B 
(Aschaffenburg, 1965; Eigel et al., 1984; Levéziel et al., 
1988; Denicourt et al., 1990; Medrano y Aguilar-Cordoba, 
1990).
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La leche producida por animales de genotipo BB contiene 
mayores niveles de proteínas, grasa y sólidos totales 
(Ng-Kwai-Hang et al., 1984; McLean et al., 1984, 1992; 
Geldermann et al., 1985; Gonyon et al., 1987; Aleandri et 
al., 1990). Además este genotipo se ha correlacionado con 
un mayor rendimiento en litros de leche (Lin et al., 1986). 
Se calcula que esta variante puede ofrecer un promedio de 
2.000 Kg más de leche durante toda la vida productiva del 
animal (Fuente: Genmark, USA). Estas observaciones fueron 
confi rmadas en diferentes razas como Holstein, Friesian, 
Jersey, Ayrshire, Guernsey y otras.

Sin embargo, en las diferentes razas, no siempre se 
presentan las mismas asociaciones marcador - QTL. Si 
tenemos en cuenta que el ligamiento entre el QTL y el 
marcador genético es incompleto, podrían existir en la 
población diferentes haplotipos marcador-QTL. De este 
modo, el alelo B de CAS podría estar ligado al alelo de alta 
producción del QTL en algunos animales, mientras que en 
otros estaría ligado a la variante de baja productividad. 
Por lo tanto, los efectos estimados del QTL sobre el rasgo 
cuantitativo se verán sesgados por efecto de la recombinación. 
Así por ejemplo, Cowan et al. (1992) observaron que el 
alelo B de CAS estaba asociada a una disminución en el 
porcentaje de grasa. Mientras que, Haenlein et al., (1987), 
no encontraron asociación entre los alelos de CAS y los 
caracteres de producción lechera.

La leche producida por animales con genotipo CAS BB 
posee propiedades superiores para la manufacturación de 
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queso (Feagan et al., 1972; Schaar et al., 1984). La leche 
de tipo BB tiene cuajo más fi rme, y un mayor contenido en 
proteínas y sólidos totales (McLean y Schaar, 1989).

La leche derivada de animales CAS AA tiene menor 
porcentaje de -caseina (-CN), y como consecuencia de 
esto una mayor proporción de micelas grandes (McLean et 
al, 1982). Por el contrario, la leche de animales CAS  BB 
presenta mayor proporción de -caseína y micelas más 
pequeñas. Esta característica explica la formación de un 
cuajo más fi rme y una mayor retención de sólidos, lo que 
resulta en un rendimiento superior durante la producción de 
queso, comparada con la leche producida por animales con 
genotipo CAS AA (Schaar, 1981).

Van Eenennaam y Medrano (1991) demostraron que la 
leche de los animales con genotipo CAS AB contiene una 
mayor proporción de -CN B. Esto sugeriría que dicho alelo 
tiene un mayor nivel de expresión con respecto a la variante 
A en la glándula mamaria de los bovinos. La diferencia en la 
expresión de los alelos, explicaría las observaciones hechas 
previamente, que evidenciaban que la proporción de -CN 
en la leche depende del genotipo del animal (BB > AB > AA) 
(Mc Lean et al., 1984).

Las diferencias en el contenido proteico de la leche, entre los 
animales CAS AA y CAS BB, se estimó en aproximadamente 
un 3%. Este locus puede explicar alrededor del 4% de la 
variación total en el contenido proteico (Haley, 1995).
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S1-caseína (CASS1): Esta proteína constituye el 38 % de 
las caseínas totales presentes en la leche. Se han identifi cado 
con base en la migración electroforética, así como por técnicas 
moleculares, dos variantes principales denominadas B 
y C (Aschaffenburg, 1965). Estudios de comportamiento 
realizados en animales caracterizados genéticamente para 
esta proteína, evidenciaron que los individuos CASS1 BB 
tenían un rendimiento en litros de leche signifi cativamente 
mayor que los animales CASS1 BC (Ng-Kwai-Hang et al, 
1984). Estas observaciones indicarían la existencia de una 
fuerte correlación entre el alelo B y una mayor producción 
lechera. Sin embargo otros autores como Arave et al. (1971), 
no hallaron asociaciones signifi cativas entre los genotipos de 
CASS1 con producción lechera en vacas de la raza Holstein.

En las razas lecheras más difundidas, como las Holstein-
Friesian, el alelo B se encuentra próximo a la fi jación; este 
hecho podría haber sido consecuencia de la fuerte presión de 
selección ejercida sobre dichas razas durante el último siglo. 
Por esta razón se ha hecho difícil llevar a cabo los estudios 
de asociación entre los genotipos de CASS1 y los caracteres 
de producción lechera. 

(-lactoglobulina (LG): La -LG es la principal proteína 
del suero en la leche de los rumiantes, constituyendo el 50% 
de las proteínas presentes en el suero. Aunque todavía no 
está clara su función fi siológica, se cree que prodría participar 
en el transporte y metabolismo del retinol y los ácidos grasos 
(Frapin et al., 1993).
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Al igual que en el caso de -caseína, se han descrito 
dos variantes alélicas mayoritarias: A y B (Aschaffenburg, 
1965). La expresión diferencial de los alelos A y B de LG ha 
sido observada en diferentes poblaciones de ganado bovino 
lechero (McLean et al, 1984).

Numerosos autores han reportado el efecto cuantitativo 
de las variantes alélicas en la composición de la leche (Bech 
et al., 1990), así como en la producción de queso (Schaar, 
1985). Por ejemplo, Ng-Kwai-Hang et al. (1984) observaron 
un efecto signifi cativo de LG sobre la cantidad de proteínas; 
Haenlin et al. (1987) hallaron una asociación entre LG y 
el porcentaje de grasa en la leche; Cowan et al. (1992), al 
estudiar dos familias de medias hermanas paternas de raza 
Holstein, reportaron un efecto de sustitución cromosómica 
signifi cativo para el alelo A en una de ellas; Van der Berg 
et al. (1992) encontraron que la variante B estaba asociada 
con una mayor cantidad de caseínas, lo cual causaba un 
incremento en la conversión de leche en queso. Finalmente, 
cabe mencionar que no todos los autores han hallado 
correlaciones estadísticamente signifi cativas entre los 
genotipos de LG y los caracteres de producción lechera (Mc 
Lean et al, 1984).

Podría resumirse que la variante A está asociada con un 
mayor nivel de -LG y proteínas totales del suero de la leche, 
y con un menor contenido de caseínas y grasas (Boland et 
al., 1992). Por otra parte, los animales con genotipo BB 
tienen un menor contenido de -LG y un mayor contenido de 
caseínas, proteínas totales y grasa en la leche, lo que resulta 
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en mejores propiedades para la producción de queso (Tong 
et al., 1993). Además, este genotipo ha sido correlacionado 
con un mayor rendimiento en litros de leche con respecto al 
genotipo AA, habiéndose observado para el genotipo AB un 
rendimiento intermedio (Jadot et al, 1992).

El estudio de la región promotora de este loci evidenció 
la presencia de 13 sustituciones nucleotídicas entre ambas 
variantes alélicas. Estas sustituciones que ocurren en los sitios 
específi cos de unión de los factores de transcripción, serían las 
causantes de las diferencias observadas en la expresión de 
las variantes alélicas de LG. En los animales heterocigotos 
aproximadamente el 60% de la -LG corresponde a la variante 
A, mientras que el 40% restante está contituída por la variante 
B (Graml et al, 1989). Se han reportado polimorfi smos en la 
región promotora de la LG en cinco razas bovinas (Wagner et 
al, 1994). Dentro de la región promotora han sido reportados 
diez sitios polimórfi cos, los cuales fueron asociados a las 
variantes alélicas (Lum et al., 1997).

Las distintas regiones promotoras evidenciaron diferente 
grado de afi nidad al factor de transcripción AP-2, lo que 
podría llevar a formar un complejo de transcripción más o 
menos efi ciente, que causaría diferencias cuantitativas en la 
expresión de LG (Lum et al, 1997). Por lo tanto, el factor de 
transcripción AP-2 podría actuar como un modulador de la 
expresión de la LG.

-lactoalbúmina (-AL): La -lactoalbúmina (-LA) 
contituye el 20% de las proteínas presentes en el suero 
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de la leche. Hasta el momento han sido detectadas tres 
variantes: A, B y C (Aschaffenburg, 1965). Bleck y Bremel 
(1993) correlacionaron, en la raza Holstein, la variante A 
con una mayor cantidad de leche, proteínas y grasa. La 
variante B fue asociada con mayores porcentajes de proteína 
y grasa, observándose valores intermedios en los animales 
heterocigotos.

Asociaciones entre los haplotipos de las 
proteínas de la leche y caracteres de producción

Muchos de los estudios realizados han incluido, no sólo el 
análisis del efecto individual de las proteínas de la leche sobre 
la producción, sino también su efecto en forma conjunta. Así 
por ejemplo, Geldermann et al. (1985) observaron, en una 
familia de medias hermanas paternas de la raza Friesian, 
que los haplotipos CASS1-CAS evidenciaban un efecto 
de sustitución signifi cativo sobre la producción lechera. 
Haenlein et al. (1987) reportaron que la interacción entre los 
genotipos de CASS1 y LG era signifi cativa para el porcentaje 
de grasa y sólidos no grasos. Ron et al. (1994) observaron 
que la interacción entre los genotipos de LG y CAS tenía 
un efecto signifi cativo sobre el porcentaje de grasa. Velmala 
et al. (1995) reportaron diferencias signifi cativas entre los 
haplotipos de las caseínas con rendimiento lechero y cantidad 
de grasa en la leche, en vacas de la raza Finnish Ayrshire. 
Lin et al. (1986), estimaron que el efecto de la interacción 
entre las proteínas de la leche era de 8,9% sobre la varianza 
fenotípica en la producción lechera, 8,6% y 5% en la cantidad 
de proteínas y grasa respectivamente.
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Los primeros estudios tendientes a determinar los 
polimorfi smos de ADN para la Prolactina se realizaron 
mediante la técnica de Southern Blot (Cowan et al., 1989). 
Lewin et al (1992) utilizaron la técnica de PCR-RFLP para 
evidenciar el sitio de restricción polimórfi co Rsal localizado 
en el exón 3 de PRL.

A pesar de la importancia fi siológica de esta hormona para 
la lactancia, son escasos los trabajos sobre asociación entre 
PRL y producción lechera. Cowan et al. (1990) establecieron, 
mediante la técnica de Southern Blot, la correlación entre 
las variantes de PRL y caracteres de producción lechera en 
una familia élite de la raza Holstein. Es por esta razón, que 
hoy en día podría considerarse como un QTL.

Hoj et al. (1993) defi nieron las variantes alélicas de 
GH con base en la presencia/ausencia de una inserción de 
aproximadamente 0,9 kb en la región 3´ (polimorfi smo I/D) y 
al sitio de restricción polimórfi co MspI ubicado en el exón 3 
de este gen. Estos autores agruparon bovinos pertenecientes 
a las razas Red Danish y Norwegian Red en dos grupos, 
según fuera alta o baja la producción de grasa en leche. A 
partir de la tipifi cación de estos animales se evidenciaron 
diferencias signifi cativas en las frecuencias del haplotipo D/
MspI(-) entre ambos grupos. Este resultado estaría indicando 
que la selección sobre el carácter grasa en leche habría 
incrementado las frecuencias de los alelos D y MspI(-).

Lee et al. (1996), estudiaron el sitio de restricción 
polimórfi co AluI (exón 5) mediante la técnica de PCR-RFLP. 
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Dicha metodología se utilizó para analizar dos rebaños de la 
raza Holstein, uno seleccionado y otro control. Los resultados 
obtenidos no mostraron diferencias entre las frecuencias 
génicas de ambos grupos. Por otra parte, la asociación 
entre los diferentes genotipos de AluI y producción lechera, 
evidenció que el genotipo AluI-/- estaba asociado con una 
disminución en el valor de cría para la producción lechera 
en el rebaño seleccionado, mientras que no se encontró 
correlación en el grupo control.

Yao et al. (1996) detectaron en toros Holstein, a través de 
la técnica de SSCP, dos polimorfi smos en el gen GH dados 
por una transición TC en el tercer intrón (GH4.1) y una 
transversión AC en el tercer exón (GH6.2). Estas variantes 
se asociaron con caracteres de producción, ya que los toros 
GH4.1c/GH4.1c evidenciaron una mayor producción de leche, 
grasa y proteínas, con respecto a los toros con genotipos 
GH4.1c/ GH4.1t y GH4.1t/ GH4.1t. Efectos similares sobre 
los caracteres de producción lechera se observaron para el 
polimorfi smo GH6.2, siendo el alelo GH6.2a el más favorable.

Los bovinos de carne, que en Colombia representan más 
del 60% de la población total de vacunos, también han sido 
objeto de estudio por parte de la genética molecular; genes 
polimórfi cos asociados a características de producción y 
calidad del producto cárnico han sido detectados y estudiados 
con profundidad.

En bovinos de carne se ha explotado la posibilidad de 
utilización de cruzamientos mediante poblaciones (razas) de 
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subespecies diferentes, como los que se han realizado entre 
razas de Bos taurus taurus y razas de B. t. indicus, y se han 
identifi cado numerosos QTLs que afectan a los caracteres 
más importantes de crecimiento, rendimiento a la canal 
o caracteres relacionados como el área del Longissimus 
dorsi, reproductivos, o caracteres morfométricos y, en 
menor medida, se han localizado QTLs sobre caracteres de 
comportamiento o patologías. 

Los QTLs también pueden ser identifi cados explotando la 
variabilidad existente dentro de las razas o líneas y para ello 
se usan diversos diseños que sacan provecho del desequilibrio 
de ligamiento dentro de la población.

En bovinos de carne, sólo en raras ocasiones ha sido 
utilizado el diseño de medias hermanas; un ejemplo es el de 
la raza Japonesa Negra o Wagyu (Mizoshita et al., 2004).

Por esta razón, las estrategias para reducir esta 
variabilidad apuntan a aumentar la potencia del análisis. 
Entre estas estrategias, además de las tradicionales como 
las medidas repetidas y el uso de familias grandes, se han 
desarrollado otras más específi cas para este tipo de análisis 
como el genotipado selectivo (Darvasi y Soller, 1992), que 
consiste en elegir a los individuos que aparecen en ambos 
extremos de la distribución fenotípica de una variable, o la 
utilización de lotes de ADN junto con genotipado selectivo 
(Darvasi y Soller, 1994; Baro et al., 2001).

La disponibilidad de numerosos marcadores fuertemente 
asociados (elevado desequilibrio de ligamiento) con 
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mutaciones funcionales que existe en los bovinos de carne 
hacen más fácil su aplicación directa en programas de MAS 
(Moore et al., 2003; Kneeland et al., 2004; Li et al., 2004). 
Varias mutaciones puntuales (SNPs) han sido identifi cadas 
en genes como la μ-calpain (CAPN1), la calpastatina (CAST) 
o la lysil oxydasa (LOX) y asociadas con la terneza de la carne 
(Page et al., 2002; Barendse, 2002), una de las variables con 
mayor impacto económico.

Mutaciones puntuales han sido también descritas en 
genes como thyroglobulin (TG), precursor de dos hormonas 
tiroideas implicadas en procesos del desarrollo de los 
adipositos (Barendse, 1999), el retinoid related orphan 
receptor C (RORC) (Barendse, 2004), o el DGAT1 (Fries y 
Winter, 2004) todos ellos implicados en el grado de vetado de 
la carne. Otras mutaciones puntuales en el gen que codifi ca 
para la leptina (LEP) han mostrado una signifi cativa 
asociación con la capacidad para el engrasamiento.

Avances en el mejoramiento genético por el uso 
de los marcadores moleculares

La incorporación de la información que proporcionan los 
avances en genómica en los programas de mejoramiento 
animal comienza a ser una realidad en especies de abasto 
como los porcinos (Andersson et al., 1994) y los bovinos de 
carne y de leche; tal incorporación se lleva a cabo mediante 
herramientas de genética cuantitativa, lo cual se denomina 
de forma genérica ‘selección asistida por marcadores’ (MAS 
por Marker Assisted Selection) (Dekkers, 2004). Ésta puede 
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ser aplicada para aumentar la velocidad del progreso 
genético en programas de selección dentro de poblaciones o 
para explotar la variabilidad genética entre poblaciones en 
programas de cruzamiento o de introgresión.

Los programas tradicionales de selección se basan en el 
uso de medidas fenotípicas registradas en el propio individuo 
candidato a selección o en parientes suyos, con las que se 
predice su mérito genético para una o varias características.

En la medida que exista la posibilidad de registrar con un 
costo bajo, fenotipos en el propio candidato a selección, que 
estos fenotipos puedan ser obtenidos pronto en la vida del 
animal y constituyan un buen refl ejo de su mérito genético 
(h2 elevada), se entenderá que la utilización de información 
adicional, como son los marcadores genéticos, tendrán un 
escaso impacto en el progreso genético. Por el contrario, 
cuando los caracteres de interés manifi estan heredabilidades 
bajas, sean el resultado de acciones génicas no aditivas o 
de interacciones epistáticas, se registren tarde en la vida 
del animal o después de su sacrifi cio (caracteres de canal y 
calidad de carne), sean costosos de medir o sólo se puedan 
medir en uno de los dos sexos (caracteres lecheros), la 
posibilidad de utilizar marcadores de ADN puede representar 
una alternativa de gran interés para aumentar el progreso 
genético por unidad de tiempo (Lande y Thompson, 1990).

La razón de la ganancia genética (G) por unidad de 
tiempo, expresada en unidades de desviación típica genética, 
es la siguiente:
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l
riG *

donde,

i : la intensidad de selección medida como la diferencia 
estandarizada entre la media fenotípica de los animales 
seleccionados y la media de la población.

r : la precisión con la que conocemos el mérito genético del 
candidato a selección.

l : el intervalo entre generaciones medido, por ejemplo, 
como la edad media de los padres cuando nacen los hijos que 
van a sustituirlos.

Estas tres variables de las que depende el progreso 
genético pueden verse favorecidas por la utilización de MAS. 
Se esperaría el incremento de la intensidad de selección 
ante el aumento del tamaño de la población candidata a 
selección, de tal forma que si el número de reproductores 
que se requieren para reposición constituye un valor fi jo, 
el aumento del número de candidatos implica una mayor 
intensidad de selección. La precisión de selección (r) 
también puede incrementarse si la información disponible 
para conocer el mérito genético de un animal aumenta al 
incorporar los registros moleculares. 

Finalmente, la posibilidad de combinar la utilización 
de información molecular con técnicas sofi sticadas de 
reproducción asistida puede permitir una drástica reducción 
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del intervalo entre generaciones. Un ejemplo extremo 
planteado ya hace más de 15 años bajo el nombre de 
‘velogenética’ (combinación de MAS y la manipulación de 
la línea germinal) es ilustrado por Georges y Massey (1991) 
cuando proponen la recolección de ovocitos directamente 
del ovario de una ternera cuando todavía no ha nacido. 
Estos ovocitos serían madurados y fertilizados in vitro 
y seleccionados mediante la utilización de información 
molecular antes de ser transferidos a una hembra receptora. 
El intervalo generacional se verá reducido ampliamente.

Una estrategia diferente, y que ha recibido gran atención 
(Smith, 1967; Soller y Beckman, 1988), es la selección 
basada en dos etapas: en la primera se selecciona utilizando 
la información molecular y en la segunda la información 
fenotípica.

Lande y Thompson (1990) proporcionan expresiones 
para calcular la efi ciencia relativa de la MAS respecto a la 
selección basada únicamente en fenotipos cuando se utiliza 
información individual en diferentes supuestos, como ocurre 
cuando los fenotipos se limitan a un único sexo o cuando se 
practica selección en dos etapas: en la primera se utiliza 
sólo información molecular y en la segunda únicamente 
información fenotípica.

En ambos casos, a medida que la heredabilidad aumenta, 
se reduce la efi ciencia relativa de MAS para una misma 
proporción de carácter explicado por el marcador. Así mismo, 
cuanto mayor es la proporción de variabilidad del carácter 
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explicada por el marcador mayor es la efi ciencia relativa de 
MAS para un mismo valor de h2. La información molecular 
puede ser incorporada, junto con el resto de información 
fenotípica, en un índice clásico de selección (Hazel, 1943) de 
la forma:

mmff XbXbI

Donde:
Xf y Xm: es la información fenotípica y el valor molecular 

respectivamente que hay disponible para cada uno de los 
candidatos a selección.

bf y bm: son las ponderaciones de las fuentes de información 
fenotípica y molecular respectivamente, cuyo cálculo se hace 
de forma que se maximice el progreso genético.

La información molecular puede también incorporarse 
a las ecuaciones del modelo mixto (Fernando y Grossman, 
1989):

eQqZuy

Donde:
y : vector de fenotipos registrados.
u : vector de efectos poligénicos.
q : vector de efectos de los marcadores.

Así, el mérito genético estimado de un individuo i (gi), 
utilizando la información molecular y la información 
fenotípica, será:
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imipii ggug

Donde:
gip y gim: los efectos de los alelos paterno
y materno heredados por el animal i.

Por tanto, la selección puede practicarse utilizando como 
criterio un valor global que incluye, tanto el valor genético 
debido a los marcadores, como el debido al efecto de los genes.

Es importante señalar que, aunque se ha hecho referencia 
a trabajos en los que se indica la existencia de asociación, 
otras publicaciones manifi estan la ausencia de éxito cuando 
han tratado de validar la existencia de esa asociación en 
poblaciones diferentes. Así, por ejemplo, Casas et al. (2005) 
no lograron encontrar asociación entre el gen TG y el grado 
de veteado, Moore et al. (2003) tampoco hallaron asociación 
entre el gen DGAT1 y el grado de engrasamiento de la 
canal, y Nkrumah et al. (2004) no encontraron asociación 
entre las mutaciones descritas en el gen LEP y la capacidad 
de engrasamiento del animal. Posiblemente lo que estén 
indicando estos resultados es que se trataría del segundo 
tipo de marcadores antes mencionados, es decir, mutaciones 
que están en desequilibrio de ligamiento con la mutación 
funcional.

La tercera categoría de marcadores, aquellos a los que 
hemos llamado ‘marcadores directos’, hacen posible lo 
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que se denomina ‘selección asistida por genes’ (GAS por 
Gene Assisted Selection); en principio, su aplicación es 
relativamente sencilla desde el momento en que se conoce 
exactamente la mutación funcional y el efecto que tiene 
sobre los caracteres.

Una de las aplicaciones de la GAS, que puede parecer 
practicable, es la introgresión asistida por marcadores. 
La introgresión genética se refi ere al hecho de introducir 
en una población genes de otra población diferente. Este 
fenómeno puede perseguir el objetivo de incorporar un 
único gen de interés en esa población o, en el otro extremo, 
puede ser utilizado para sustituir una población por otra 
(cruzamiento por absorción). Aunque la posibilidad de 
disponer de marcadores de aquellos genes de interés que 
se desean introducir en una población facilita el proceso de 
introgresión, los elevados costos derivados de los intervalos 
prolongados entre generaciones y con más frecuencia, 
la reticencia de los criadores de una determinada raza a 
introducir genomas provenientes de otras, no hacen muy 
extensa la lista de ejemplos de introgresión asistida por 
marcadores, limitándose a ejemplos en los genes que se 
incorporan tienen un efecto grande.

Por citar dos ejemplos, uno en porcinos cuando se 
introdujo el alelo normal del gen Hal en la raza Pietrain 
(Hanset et al., 1995), y el otro se refi ere a la introducción 
en ovinos del gen FecB (Booroola) en una raza de aptitud 
lechera (Gootwine et al., 1998). Curiosamente no se tiene 
referencia de ningún programa de introgresión del gen de la 
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miostatina en razas bovinas a pesar de su enorme infl uencia 
sobre gran número de caracteres de interés en esta especie, 
sobre todo en caracteres relacionados con la calidad de carne 
y la canal.
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Introducción

En las últimas décadas la biología molecular ha revolucio-
nado diversos campos de la investigación, entre estos la 
fi logenética. Las nuevas tecnologías han sido utilizadas cada 
vez más constantemente, permitiendo avanzar y comprender 
de una manera más detallada las relaciones fi logenéticas 
existentes entre y dentro de diferentes organismos, dándonos 
una idea acerca de su evolución. Los marcadores moleculares 
y las técnicas que permiten determinar e identifi car diferentes 
polimorfi smos al interior del genoma, han permitido 
determinar la diversidad, el fl ujo genético, la dispersión y la 
historia evolutiva de diferentes organismos, así como su grado 
de similitud entre otras cosas, que permiten dar el primer 
paso hacia el conocimiento de los recursos genéticos y para 
la implementación de programas que permitan identifi car 
especies o variedades en riesgo de extinción.

La determinación de las relaciones existentes entre 
organismos y su diversidad, partiendo solamente de los 
datos fenotípicos, no explica completamente las posibles 
relaciones y desafíos a los que se vieron sometidos los 
organismos en diferentes periodos evolutivos, es por esto 
que la introducción de información adicional presente en el 
DNA y proteínas, permitió generar nuevas evidencias del 
origen evolutivo, de las relaciones y cambios existentes en 
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diferentes grupos animales con el transcurso de los tiempos. 
El principal problema de la implementación únicamente de 
datos fenotípicos para predecir las variaciones genéticas y 
el origen de los individuos, radica en que hay una fuerte 
infl uencia del ambiente sobre la expresión de la mayoría 
de características fenotípicas, es decir, que el fenotipo 
usualmente es distante del genotipo que presenta un 
individuo, por lo tanto las clasifi caciones morfológicas 
puedan tener un sesgo ambiental que no necesariamente 
explican los procesos evolutivos, sin embargo, la información 
de relaciones biológicas existentes entre organismos basado 
únicamente en los datos moleculares, a menudo son muy 
riesgosas.

La determinación de las relaciones existentes entre y 
dentro de diferentes organismos de importancia zootécnica 
ha sido desarrollada mediante diversas técnicas moleculares 
en diferentes especies y variedades que serán tratadas a lo 
largo del presente capítulo. Para el entendimiento de las 
relaciones genéticas, es importante, en primera instancia 
entender la importancia de los polimorfi smos y las técnicas 
que permiten obtener datos sobre las diferencias al interior 
del genoma.

Muchas de las técnicas actuales que se utilizan para 
determinar la diversidad al interior de los genomas animales, 
pretenden recoger los diferentes cambios progresivos que se 
han generado por la evolución de los individuos en el planeta 
tierra, por lo tanto, quieren identifi car sitios específi cos que 
permitan la separación de grupos a diferentes escalas de 
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jerarquía con el fi n de identifi car las diferencias y relaciones 
evolutivas que surgieron entre grupos y al interior de grupos 
evolutivos. Dichas técnicas han pretendido la identifi cación 
de diferentes regiones polimórfi cas al interior del DNA, es 
así como los polimorfi smos de nucleótido simple (SNP, por 
sus siglas en inglés), los minisatélites y microsatélites, los 
INDELS, las inversiones y las variaciones en el número 
de copias (CNV´s) han generado diferentes desafíos en el 
desarrollo tecnológico para la identifi cación de estas regiones 
polimórfi cas de una manera cada vez mas tecnifi cadas, 
efi ciente, rápida y económica, de tal manera que es posible la 
evaluación de poblaciones y grupos cada vez más grandes, con 
una mayor precisión, con mejores argumentos fi logenéticos y 
poblacionales.

El desarrollo reciente de equipos computacionales cada 
vez más potentes, ha permitido el análisis de datos cada vez 
más complejos y grandes, permitiendo dilucidar y resolver 
los problemas y procedimientos matemáticos propios de los 
datos resultantes de las investigaciones científi cas. Este 
desarrollo, ha permitido la elaboración de software y equipos 
tecnológicos en diferentes áreas del conocimiento biológico, 
lo que ha permitido que los datos a menudo complejos y 
abundantes que surgen de las poblaciones de organismos 
en diferentes partes del mundo puedan ser compartidas y 
analizadas por investigadores y redes interdisciplinarias 
a lo largo del mundo, esto ha permitido generar en las 
últimas décadas un avance notable en las herramientas 
bioinformáticas adecuadas, y ha permitido un gran avance 
para comprender la magnitud de la diversidad, del fl ujo 
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genético, de la dispersión, el origen y la historia evolutiva de 
diferentes  grupos animales.

Constitución genética y fenotipo

Todos los organismos se pueden clasifi car de acuerdo a su 
genotipo y fenotipo, sin embargo, las relaciones existentes 
entre estos a menudo son muy complejas principalmente 
por que el fenotipo se ve alterado por una serie de factores 
genéticos y ambientales que hacen que no haya una 
correspondencia directa entre la constitución genética y las 
características observables. Muchas de las variaciones en 
el fenotipo entre individuos en poblaciones naturales son 
multifactoriales, por lo tanto no existe una correspondencia 
directa acorde con la segregación mendeliana y por tanto en 
muchos casos no se presentan las relaciones mendelianas 
directas basadas en el fenotipo (Griffi ths et al., 1999). 

Un ejemplo común para determinar las relaciones 
existentes entre el genotipo y el fenotipo, es el propuesto en 
el grupo sanguíneo de humanos, debido a que no siempre 
es posible afi rmar el genotipo de un individuo a partir de 
su fenotipo y por tanto debe haber un análisis detallado 
para comprender las verdaderas relaciones existentes entre 
organismos. De acuerdo a lo anterior, es posible observar en 
la fi gura 1, como algunos individuos con tipo de sangre A 
pueden ser de dos tipo AO ó AA, y de igual manera con los B, 
pueden ser BO ó BB.
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En las últimas décadas el desarrollo de las técnicas en 
biología molecular que permiten determinar gran cantidad 
de polimorfi smos al interior del DNA y proteínas, ha 
permitido el desarrollo de trabajos poblacionales con un sesgo 
mucho menor, lo que ha permitido entender un poco más las 
dinámicas poblacionales y los comportamientos evolutivos 
de diferentes organismos (Allan y Max, 2010). Muchos de 
esos trabajos permitieron medir y entender de una manera 
cada vez más detallada, los diferentes mecanismos por los 
cuales la variación genética es mantenida de una generación 
a otra y predecir modelos que permitan identifi car la pérdida 
de diversidad como punto clave en la identifi cación de 
poblaciones en riesgo de extinción.

La posibilidad de encontrar marcadores moleculares 
polimórfi cos permitió el desarrollo de métodos menos 
sesgados para el estudio de la variación genética, aunque 
separó un poco el interés sobre las complejas relaciones 
entre el genotipo y el fenotipo y distrajo la atención para el 

Fenotipo
(Sangre)

Grupo 
Sanguíneo A

Grupo 
sanguíneo B

Grupo 
sanguíneo AB

Grupo 
sanguíneo 0( g ) g g g g

Genotipo
(Sangre) AA BB(Sangre) AA

A0

BB

B0

AB 0 0

Figura 1. Fenotipo y genotipo.
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desarrollo de trabajos que involucraran ambos conceptos con 
el fi n de identifi car las verdaderas relaciones evolutivas y las 
dinámicas poblaciones entre organismos.

Múltiples técnicas han sido desarrolladas para la 
identifi cación de polimorfi smos al interior del DNA y las 
proteínas, entre estas técnicas se encuentran la electroforesis 
y sus diferentes adaptaciones o modifi caciones, la reacción en 
cadena de la polimerasa (PCR, por sus siglas en inglés), el uso 
de enzimas de restricción, los polimorfi smos en la longitud 
de los fragmentos de los amplifi cados (AFLP, por sus siglas 
en inglés), la amplifi cación aleatoria de DNA polimórfi co 
(RAPD´s, por sus siglas en inglés), el Southern blot, los 
microarreglos y la secuenciación. Estas técnicas permiten 
identifi car diferentes zonas polimórfi cas y la identifi cación de 
diferentes marcadores moleculares con diferente información 
polimórfi ca (Allan y Max, 2010) (Figura 2).

Las tecnologías de DNA han sido ampliamente usadas 
debido principalmente a que la información polimórfi ca 
de este, presenta más información sobre  la variación 
genética que las proteínas, debido a que los polimorfi smos 
de nucleótidos son detectados incluso si los polimorfi smos 
son sinónimos o están en regiones no codifi cantes (Becerra y 
Paredes, 2000).
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Obtención del DNA

En la actualidad hay muchos métodos y kits comerciales 
que permiten la extracción de DNA a partir de tejido, sangre, 
semen, pelo, saliva, leche, entre otros recursos. En los 
últimos años los kits y métodos de extracción son cada vez 
mas económicos y permiten obtener DNA de mejor calidad 
y en poco tiempo. A partir de este DNA, usando diferentes 
tecnologías, se puede hacer un seguimiento sobre marcadores 
genéticos presentes en las poblaciones de individuos. Debido 
a que el material genético es transmitido de los padres a 
su descendencia, es posible a partir de los marcadores 

Extracción y 
cuantificación de DNA

Desarrollo de técnicas moleculares (PCR, 
RFLP AFLP RAPD S i ió )RFLP, AFLP, RAPDs, Secuenciación, etc)

Análisis de datos moleculares

Interpretación de resultados

Conclusiones

Figura 2. Pasos a seguir para la obtención de datos moleculares para el 

análisis de diversidad y relaciones evolutivas.
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moleculares inferir sobre las relaciones genéticas presentes 
entre individuos. Sin embargo, se debe tener en cuenta que 
no todo el DNA es heredado de la misma manera y en algunos 
casos es pertinente conocer los diferentes modos de herencia 
con el fi n de interpretar diferentes escenarios evolutivos 
(Echeverri et al., 2011).

Los organismos que se reproducen sexualmente heredan 
aproximadamente la mitad del material genético de cada uno 
de sus parentales, esto es conocido como herencia biparental, 
sin embargo, en los animales superiores que se reproducen 
sexualmente no presentan una herencia total de su DNA 
por mitades de ambos padres. Es el caso de la herencia del 
genoma mitocondrial, que presenta herencia uniparental y 
todo el material genético mitocondrial encontrado al interior 
de las células presenta herencia materna (Freeland et al., 
2005) (Figura 3).

DNA
DNA nuclear

Mitocondria

DNA 
mitocondrial

Figura 3. Información genética en una células eucariota. La mayor cantidad de 
información genética de la célula se encuentra en el núcleo que presenta herencia 

biparental, sin embargo existe información genética en el DNA mitocondrial que 
presenta herencia uniparental.
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-Información del DNA mitocondrial
El DNA mitocondrial contiene entre otras cosas, la 

información para la respiración celular. El material 
genético mitocondrial codifi ca para 13 proteínas, 22 tRNA 
y 2 rRNA´s. La estructura, el tamaño y el arreglo de los 
genes mitocondriales son relativamente conservados 
entre diferentes animales, aunque en algunos casos se 
han encontrado diferentes re-arreglos en algunas especies 
animales (Freeland, 2005).

Los marcadores genéticos mitocondriales presentan 
importancia en el estudio genéticos poblacionales en 
animales, debido a que estos son relativamente fáciles de 
manejar, son de tamaño pequeño, haploides, presentan 
altas tasas de mutación (Brown et al., 1982) y presentan 
un arreglo conservado en la mayoría de los animales, por 
lo tanto, es posible usar muchos cebadores universales para 
amplifi car regiones mitocondriales incluso en especies en las 
que se conoce muy poco de su información genética, revelando 
diferentes linajes genéticos dentro y entre poblaciones. 
Una característica adicional que confi ere importancia en 
los estudios de diversidad y de poblaciones es la falta de 
recombinación en el DNA mitocondrial, generando un 
patrón esperado igual entre la madre y su descendencia, lo 
cual confi ere información de gran importancia en estudios 
de fi logeografía y fi logenia (Ferris et al., 1983).

En la actualidad es bien sabido que algunos animales 
presentan herencia mitocondrial paterna o herencia 
biparental, condición conocida como heteroplasmia 
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(Lightowlers et al., 1997), sin embargo, la mayoría de 
animales domésticos presentan casi exclusivamente 
herencia mitocondrial materna, por lo que lo marcadores 
mitocondriales proveen información adicional de eventos 
evolutivos ocurridos en las diferentes poblaciones.

-Información del DNA nuclear
La herencia del DNA nuclear, se entiende usualmente 

como genes  y regiones que se heredan biparentalmente, 
debido a la reproducción sexual. Este tipo de información 
genética es comúnmente estudiada y evidencia una gran 
parte de la diversidad presente entre los organismos, debido 
a que esta información nuclear es mucho mas grande en 
proporción a la información presente en las organelas (Li, 
1997). Sin embargo, los cromosomas sexuales representan 
una excepción a la regla, debido a que existe un cromosoma 
que determina el sexo en los mamíferos, aunque en las aves, 
y algunos reptiles no existe la determinación genética del 
sexo, sino que dicha determinación es ambiental (Hurles y 
Jobling, 2001). 

En los mamíferos las hembras son homogaméticas y los 
machos heterogaméticos, es decir, que los machos tienen copias 
diferentes del cromosoma sexual, el X y el Y, por el contrario 
la hembras presentan los cromosoma XX. Teniendo en cuenta 
lo anterior, todas las hembras transmiten a su descendencia 
un cromosoma sexual X, mientras que los machos pueden 
transmitir un X o un Y y por lo tanto determinar el sexo. 
Debido a que el cromosoma Y se presenta sólo en machos en 
una sola copia, este cromosoma se considera haploide, sin 
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embargo hay unas pequeñas regiones de recombinación con 
el cromosoma X, aunque la mayoría constituye regiones no 
recombinantes (Hurles y Jobling, 2001).

Las mutaciones en el cromosoma Y son relativamente 
bajas, incluso se han reportado regiones de mutación varias 
veces más bajas que las regiones autosómicas (Shen et al., 
2000), estos bajos niveles de mutación representan una 
herramienta potencial en la identifi cación de marcadores 
moleculares para obtener información acerca de la herencia 
paterna y potencialmente podría aportar información similar 
a la obtenida con la herencia mitocondrial materna (Hellborg 
y Ellegren, 2004).

Marcadores Moleculares dominantes 
y co-dominantes

En organismos diploides es fácil encontrar organismos 
homocigotos que presentan un solo tipo de alelo específi co 
(Por ejemplo AA), mientras que lo organismos heterocigotos 
presentan dos alelos diferentes para el mismo locus 
(por ejemplo AB). La posibilidad de poder distinguir 
entre individuos homocigotos de los heterocigotos es 
la característica que comparten todos lo marcadores 
co-dominantes. Por su parte los llamados marcadores 
dominantes aunque pueden representar la diversidad 
presente en una población dada o entre poblaciones, esta 
no permite determinar los individuos como homocigotos o 
heterocigotos, diferencialmente (Freeland, 2005) (Figura 4).
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Los marcadores co-dominantes corresponden común-
mente a un solo locus, pero las pruebas de diversidad y 
de poblaciones que involucran marcadores co-dominantes 
a menudo utilizan marcadores en múltiples locus, con el 
fi n de obtener la mayor información posible acerca del 
organismos específi co. Por otra parte, los marcadores 
dominantes son marcadores que generan datos de varios 
locus simultáneamente y por esto son reconocidos también 
como marcadores multi-locus. Ambos marcadores han sido 
usados exitosamente en la determinación de la diversidad en 
diferentes organismos (Freeland, 2005).

1

Alelos

2 alelos1
2
3
4

2 alelos 
(Codominancia)

5
6
7
8

No es posible 
distinguir alelos 

(Dominancia)

Figura 4. Electroforesis en gel para un marcador co-dominante (Minisatélites) y 
un marcador dominante RAPD
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Diversidad 

La diversidad genética es una de las características mas 
importantes que presentan las poblaciones, teniendo en 
cuenta que estas se encuentran en un ambiente susceptible a 
constantes cambios, donde la diversidad otorga una cualidad 
a las poblaciones para poder adaptarse a los diferentes 
cambios ambientales que se presenta con el transcurrir de 
los tiempos. 

La diversidad también permite a las poblaciones disminuir 
la posibilidad de entrecruzamiento y endogamia, lo cual 
reduciría su capacidad de desempeño y adaptación frente a 
un medio ambiente cambiante y dinámico (Freeland, 2005). 
Debido a todo esto, la evaluación de la diversidad genética en 
las poblaciones es de gran importancia en los estudios sobre 
diferentes organismos, debido a que permiten identifi car los 
recursos genéticos con los que se cuentan y adicionalmente 
desarrollar planes de conservación biológica.

Existen varias medidas poblacionales de importancia 
para determinar la diversidad genética. Una de las 
medidas mas utilizadas en las investigaciones científi cas 
son la heterocigosidad observada y la esperada (Ho y He), 
la comparación de estas dos, genera un indicio acerca de 
la diversidad en una población específi ca y permite inferir 
algunas cosas sobre la dinámica poblacional (Hartl y Clark, 
2007).

Cuando se determina la diversidad de un organismo o 
población específi ca, es importante tener en cuenta que la 
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diversidad puede variar de acuerdo al tipo de marcador 
molecular que se elige y al número de marcadores empleados 
para realizar el análisis. Esta variación se debe a las 
diferentes tasas de mutación que presentan los  marcadores 
moleculares, es así como es mas probable que se presente 
una mutación para generar un microsatélite diferente a que 
se presente una mutación para generar un SNP específi co. 
Otra posible causa es cuando se utilizan marcadores 
mitocondriales, debido no sólo a la tasa de mutación del 
genoma mitocondrial, sino también por el tamaño total del 
genoma y el tipo de herencia, por lo tanto, es común encontrar 
que algunos hallazgos de diversidad sean diferentes de 
acuerdo a los marcadores empleados y a la cantidad de estos 
(Li, 1997).

La diversidad genética es infl uenciada por diferentes 
factores como la deriva genética, la migración, los cuellos 
de botella, el efecto fundador, las mutaciones, la selección 
natural, los métodos de reproducción, entre otros (fi gura 
5), todos estos factores pueden afectar el desarrollo y la 
diversidad genética en las poblaciones, sin embargo, muchos 
de estos son ampliamente conocidos y no se mencionaran en 
el presente capítulo (Hartl y Clark, 2007).

 Las poblaciones genéticas se encuentran infl uenciadas 
por procesos inter e intrapoblacionales, por lo tanto es 
importante en la dinámica de poblaciones determinar el fl ujo 
genético y las relaciones poblacionales para comprender los 
procesos evolutivos. 



149

Evolución y diversidad de los Bovidos domésticos

Subdivisión poblacional

La mayoría de poblaciones presentan un nivel de 
diferenciación genética, es decir, que algunas poblaciones 
presentan un rango de diferenciación entre ellas y por 
tanto no se comportan como una única población. Muchas 
metodologías han sido desarrolladas con el fi n de determinar 
el fl ujo genético y las subdivisiones poblacionales, entre estas 
se encuentran las distancias genéticas y los estadísticos F de 
Wright (1969).

Distancias genéticas

Las distancias genéticas constituyen medidas por las 
cuales se determina la diferencia entre poblaciones. Múltiples 
planteamientos han sido logrados con el fi n de determinar la 

Figura 5. Factores que afectan la diversidad genética.

Predación

Competencia

Relaciones

Población
Mutación

Recombinación
Predación Relaciones 

intraespecificas

trecruzamiento
Transposones

Flujo de genes 
(migración)

Enfermedades

Factores 
ambientales



150

Biología Molecular aplicada a la producción animal y la conservación de especies silvestres

similitud entre las poblaciones, muchas de ellas basadas en 
la ecología de especies particulares, sin embargo, una de las 
medidas más utilizadas en animales a lo largo del tiempo 
es la distancia genética de Nei (1972), para calcular esta, 
primero se debe determinar el índice de identidad genética, 
el cual refl eja la similitud de las poblaciones. Las distancias 
genéticas a menudo se representan de múltiples maneras, 
pero es común encontrarlas en diagramas, en arboles ó en 
cuadros pareados.

Algunas otras medidas han sido evaluadas en animales 
domésticos basados en la similitud entre poblaciones, sin 
embargo, uno de los métodos más utilizados a lo largo del 
tiempo es el método propuesto por Wright para determinar 
la estructuración genética en las poblaciones (Freeland, 
2005).

Estructura de poblaciones, 
estadísticos F de Wright

Uno de los métodos más utilizados para determinar la 
diferenciación genética entre poblaciones fue el propuesto 
por el genetista estadunidense Sewall Wright (1951). Dicho 
método usa el coefi ciente de entrecruzamiento para dividir 
la variación genética en y entre poblaciones, lo que permite 
determinar en última instancia la estructuración poblacional, 
teniendo en cuenta que la base para el fl ujo genético es el 
modelo de islas infi nitas, en el cual se asume entre otras 
cosas un equilibrio entre migración y deriva genética entre 
todas las poblaciones (Figura 6) (Sork et al., 1999).
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La partición de la variación fue tomada por medio de 
tres estadísticos principalmente, aunque posteriormente se 
pudieron realizar particiones adicionales de la variación al 
interior de cada población específi ca. Uno de estos estadísticos 
fue el FIS, el cual mide el grado de entrecruzamiento entre 
los individuos con respecto a su subpoblación. Esto refl eja 
la probabilidad de que dos alelos en el mismo individuo 
de la subpoblación sean idénticos por descendencia. 
El segundo estadístico es el FST, el cual se conoce como 
índice de fi jación y permite determinar la diferenciación 
genética entre subpoblaciones, ya que evidencia la medida 
de entrecruzamiento de las subpoblaciones con respecto 
a la población total y refl eja la probabilidad de que dos 
alelos tomados aleatoriamente de una subpoblación sean 
idénticos por descendencia. El tercer estadístico es el FIT, 
que constituye el coefi ciente de entrecruzamiento para un 

Figura 6. Modelo de islas infinitas. Este modelo asume equilibrio entre 
migración y deriva génica entre todas las poblaciones, es decir que hay igual 

intercambio génico entre las diferentes poblaciones.
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individuo por medio de la heterocigosidad de un individuo 
relativo en la población total (Hartl y Clark, 2007).

Algunas subdivisiones al interior de las poblaciones han 
sido propuestas en diferentes artículos investigativos, es 
así como es posible encontrar jerarquías al interior de las 
poblaciones que parten de una población total, seguidos de 
regiones, posteriormente subpoblaciones, para fi nalmente 
llegar al individuo, de esta manera surgen estadísticos 
adicionales como los FRT y los FIR, los cuales presentan una 
interpretación similar a FST  y FIS pero a una escala jerárquica 
diferente.

Uno de los estadísticos mas importantes en la determi-
nación de la estructura de las poblaciones es el FST, debido a 
que permite determinar que poblaciones se comportan como 
una sola y cuales hacen parte o se comportan como poblaciones 
separadas y aisladas. Teniendo en cuenta lo anterior, es 
importante mencionar que cuando las subpoblaciones no 
se encuentran diferenciadas, la magnitud del FST será cero 
ó cercana a cero, y a medida que las poblaciones sean mas 
diferenciadas, la magnitud del estadístico FST será cercana 
a 1, lo cual indicaría en el caso de ser uno, que ambas 
poblaciones presentan alelos fi jados contrarios (Hartl y 
Clark, 2007).

Finalmente, vale la pena mencionar que existen 
algunos métodos análogos basados en el método de Wright 
que permiten determinar la estructuración poblacional, 
pero que presentan algunas variaciones con respecto al 
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método original, debido a que en algunos casos se asumen 
algunas cosas adicionales y a menudo son específi cos para 
marcadores particulares. Entre estos métodos se encuentra 
el GST propuesto por Nei (1973), este estadístico es similar 
al FST, pero en este caso se utiliza cuando hay sólo dos alelos 
por locus, en el caso de alelos múltiples, GST equivale a FST. 
Un estadístico similar constituye  θ (Weir y Cockerham, 
1984) el cual tiene en cuenta el tamaño muestral y el 
número de poblaciones muestreadas. Adicionalmente, 
existe el estadístico RST, desarrollado por Slatkin (1995), 
especialmente para el análisis de microsatélites debido a 
que asume el modelo de mutación por pasos. 

Todos los modelos constituyen un acercamiento 
matemático para determinar la estructuración existente 
entre las poblaciones encontradas natural y artifi cialmente, 
por lo tanto, dichos métodos presentan una interpretación 
similar y un argumento teórico parecido al método 
originalmente propuesto por Wright (1951).

Partiendo de las medidas de diversidad y de los métodos 
de diferenciación poblacional es posible entrar a un 
nuevo campo que involucra la representación gráfi ca de 
las relaciones existentes entre poblaciones, entre razas, 
biotipos, líneas genéticas y especies, dicha área, involucra 
el uso de una serie de métodos adicionales y elaboraciones 
matemáticas que permiten comprender mejor las diferentes 
relaciones existentes en los diferentes niveles.
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Árboles Filogenéticos (generalidades)

El DNA en los eucariotas constituye la información 
genética que posee todos los códigos necesarios para la 
vida, sin embargo, este DNA también recoge una serie de 
información evolutiva que nos permite entender la historia 
y los procesos demográfi cos que han sufrido diversos 
organismos (Hartwell et al., 2008). A partir de la teoría de 
Darwin-Wallace se generan dos campos de investigación 
sobre la historia evolutiva de los organismos y se despierta 
el interés por conocer las fuerzas evolutivas que modelan la 
biodiversidad y sus adaptaciones.

Existen diversas fuerzas evolutivas, entre estas se 
encuentran la selección natural, las mutaciones, la deriva 
génica, la migración y la endogamia, y por lo tanto todas se 
pueden presentar con diferente magnitud sobre las diferentes 
poblaciones de organismos (Hartl y Clark, 2007).

La determinación de las relaciones evolutivas de 
diferentes organismos se ha abordado desde diferentes 
enfoques estadísticos y nos permiten no sólo hablar de las 
relaciones entre organismos, sino también sobre el proceso 
mediante el cual se desarrollaron los diferentes cambios 
sobre organismos particulares en el pasado (Li, 1997).

-Homología y relaciones genéticas
La homología se puede defi nir como la relación genética 

existente entre dos especies o caracteres que conservan 
un origen común (Petsko, 2001), es decir, que comparten 
un mismo ancestro y por tanto son producto de un proceso 
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de divergencia evolutiva. Por otro lado, la Analogía es la 
relación entre características comunes, pero no a partir 
de un ancestro común, es decir que existe una relación de 
convergencia. Lo anterior es importante si se tiene en cuenta 
que sólo se pueden hacer reconstrucciones fi logenéticas a 
partir de caracteres homólogos (Freeland, 2005).

Las relaciones entre los genes homólogos pueden ser 
de tres tipos, los parálogos que son los que se encuentran 
relacionados con un proceso de duplicación génica y por lo 
tanto pueden estar presentes en una misma especie, aunque 
no necesariamente se restringe a esto. Los ortólogos, que 
se encuentran asociados con un proceso de especiación y a 
menudo se tratan como genes de alta similitud presentes en 
dos especies diferentes (Jensen, 2001) (fi gura 7). Finalmente, 
encontramos los genes Xenólogos, que son productos de un 
evento de transferencia horizontal.

Figura 7. Genes Homólogos: Ortólogos y parálogos.
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 La reconstrucción de las relaciones fi logenéticas 
existentes entre individuos tienen en cuenta los conceptos 
utilizados anteriormente, pero además de ellos se tienen 
en cuenta otros conceptos comúnmente utilizados para 
distinguir las relaciones existentes entre especies o 
caracteres en un árbol fi logenético. Estas relaciones son 
las llamadas relaciones monofi léticas, que es cuando todos 
los organismos han evolucionado a partir de una población 
ancestral. Existe otro tipo de relaciones, como es el caso de 
las relaciones polifi léticas, que es cuando los organismos 
en una rama ó árbol, descienden de varios ancestros 
diferentes. Finalmente, las relaciones parafi léticas, que 
consisten en que el árbol o rama incluye el ancestro común 
de los miembros, pero no incluye a todos los descendientes 
(Freeland, 2005) (Figura 8).

Figura 8. Relaciones filogenéticas.
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-Arboles fi logenéticos (UPGMA, Neighbor joining, 
Máxima verosimilitud, Bayesianos)

Un árbol fi logenético es un diagrama compuesto por 
nodos y ramas (Figura 9), que presenta una hipótesis gráfi ca 
de las relaciones evolutivas existentes entre caracteres ó 
especies. Los árboles poseen dos componentes, tasa y tiempo, 
aunque no todos los árboles refl ejan el tiempo evolutivo. Los 
árboles adicionalmente pueden presentar raíz que indicaría 
el ancestro común de todos los taxas sobre los que se 
quiere hacer inferencia. Finalmente, la mayoría presentan 
nodos internos y nodos externos o terminales, los cuales 
representan las unidades taxonómicas operacionales (OTUs, 
por sus siglas en inglés) (Baldauf, 2003). 

Figura 9. Descripción del árbol filogenético.
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Existen básicamente dos tipos de árboles, los árboles de 
especies, que muestra las relaciones evolutivas presentes 
entre diferentes especies y por tanto, los nodos siempre se 
refi eren a eventos de especiación (Figura 10), y los árboles 
de genes, en los cuales se representa la historia de un gen 
particular y por tanto, los nodos representan eventos de 
especiación o duplicación de genes (Figura 10).

Los árboles se construyen en base a las relaciones 
existentes entre las diferentes unidades taxonómicas (OTUs). 
Dichas relaciones se determinan en términos de similitud, 
la cual es cuantifi cada por diferentes métodos que permiten 
generar una topología basada en las diferencias existentes 
en los organismos ó genes. La fi logenia molecular se basa en 
las diferencias polimórfi cas de las secuencias de DNA o en 
los cambios presentes en diferentes aminoácidos en el caso 
de las proteínas (Linder y Warnow, 2005).

Teniendo en cuenta lo anterior, las relaciones fi logenéticas 
requieren la estimación de las relaciones presentes entre 
caracteres o individuos, por lo tanto, de acuerdo al método de 
estimación se pueden obtener diferencias en la conformación 
y agrupamiento de los OTUs, aunque cuando se cuenta 
con información sufi ciente y confi able, es posible obtener 
topologías muy cercanas usando los diferentes metodologías 
(Lio y Woldman. 1998).

Existen diferentes tipos de métodos para determinar 
la topología y la distancia genética entre organismos o 
caracteres, entre estos se encuentran los métodos basados 
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el algoritmos, como el UPGMA (del inglés, Unweighted pair 
Group method with arithmetic mean) y Neighbor Joining 
(NJ), los cuales determinan la topología y la distancia 
al mismo tiempo, y por tanto, son rápidos y livianos 
computacionalmente hablando. Por otra parte, los métodos 
de optimización como el de máxima parsimonia y máxima 
verosimilitud hacen una separación y escogen en un espacio 
optimo los mejores, posteriormente, plantean el proceso 
evolutivo como un espacio de probabilidades, lo cual los 
hace un poco más lentos para determinarse (Dowell, 2008), 
aunque con la posibilidad computacional moderna a menudo 
es posible reconstruir situaciones complejas en poco tiempo 
(Baldauf, 2003). Un tercer método lo constituyen los métodos 
bayesianos que serán descritos posteriormente.

Cuando se analizan secuencias de proteínas o DNA, es 
necesario en primaria instancia realizar un alineamiento 
adecuado de las secuencias con el fi n de determinar la 
homología de los caracteres moleculares (Durbin et al., 
1998). En la actualidad existen diferentes programas y sitios 
web que permiten realizar la alineación de secuencias con 
la utilización de diferentes algoritmos como el clustal W y 
el Clustal muscle, el BLAST, el FASTA, entre otros (Hall, 
2004). Es importante mencionar que a menudo se podrán 
encontrar secuencias con baja similitud y por lo tanto, se 
pueden presentar regiones no alineables que deben ser 
excluidas en los análisis fi logenéticos por que estos generan 
hipótesis de falsas relaciones.

Adicionalmente, es importante tener en cuenta que 
algunos métodos necesitan un modelo de sustitución para 
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poder ser corridos. Estos modelos permiten realizar una 
aproximación a los modelos naturales de sustitución y por 
tanto, brindan un soporte estadístico para la determinación 
de las topologías. Existen diferentes modelos de sustitución 
y diferentes metodologías que permiten predecir el mejor 
modelo bajo unas circunstancias dadas.

Modelos de sustitución

Básicamente, existen dos aproximaciones posibles para 
determinar los modelos de sustitución apropiados para 
utilizar como información en la construcción de árboles 
fi logenéticos. Los métodos empíricos que son calculados 
a partir de la comparación de múltiples alineaciones 
de secuencias y que determinan valores fi jos para los 
parámetros de sustitución (Comúnmente usados en 
secuencias de aminoácidos) y los métodos paramétricos que 
se basan en la modelación de ciertas propiedades químicas 
y composicionales determinadas de acuerdo a cada base de 
datos. Ambos resultan en modelos de procesos markovianos 
(Gollery, 2008). 

Existen tres parámetros básicamente en los procesos de 
sustitución. La frecuencia que indica la proporción de cada 
nucleótido. La tasa de cambio que involucra las proporciones 
existentes entre transiciones y transversiones y fi nalmente 
la heterogeneidad entre tasas de sustitución que determina 
relaciones entre posiciones, regiones codifi cantes y no 
codifi cantes (Freeland, 2005). Es importante aclarar que los 
diferentes modelos de sustitución básicamente involucran 
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diferentes suposiciones con respecto a los diversos parámetros 
utilizados, y es posible partir de modelos como el de jukes-
cantor (1969) que involucra la suposición de que todas las 
bases presentan una probabilidad de sustitución igual y la 
frecuencia de todas las bases es igual, lo cual a menudo no 
es cierto y más teniendo en cuenta que existe una mayor 
probabilidad de que se presenten mutaciones transicionales 
que transversionales. De la misma manera, existen métodos 
que plantean suposiciones a menudo mas complejas y acordes 
a las realidades de las secuencias, que involucran variaciones 
en los diferentes parámetros mencionados anteriormente, tal 
es el caso de kimura 3-parametros que plantea una diferente 
frecuencia entre las bases, además permite plantear una 
distinción entre transiciones y transversiones, pero asume 
que todas las frecuencias de transición son iguales. 

Algunos modelos adicionales han sido planteados, los 
cuales presentan diferentes suposiciones con respecto a la 
información paramétrica utilizada, estos modelos no serán 
tratados en el presente capítulo, sin embargo, si se pretende 
aclarar que básicamente existen dos criterios que permiten 
determinar el modelo de sustitución mas adecuado, uno 
de estos es el criterio de información Akaike y el otro es 
el criterio de información bayesiano, los cuales presentan 
diferencias en su asunciones y modo de determinar, pero 
que normalmente son concordantes entre sí (Liò y Goldman, 
1998).



163

Evolución y diversidad de los Bovidos domésticos

Métodos de reconstrucción filogenética

-UPGMA es un método de parsimonia que basado en 
distancias genéticas, busca la topología del árbol que tenga 
una longitud total que minimiza las distancias entre los 
OTUs, a partir de una matriz de distancias pareadas. Este 
método, usa el criterio de mínima evolución que busca 
el árbol cuya longitud de las ramas sea la mínima y que 
comúnmente, se ajustan a un árbol bajo el supuesto de reloj 
molecular (Durbin et al., 1998).

-Neighbor Joining es un método basado en el criterio de 
mínima evolución, y también se basa en la transformación 
de la información polimórfi ca en una matriz de distancias 
genéticas que le permiten determinar la topología de un 
árbol cuya longitud aditiva de las ramas sea la mínima 
(Hall, 2004).

-Máxima Parsimonia es un método que prefi ere la 
topología que requiera el menor número de pasos evolutivos, 
es decir que busca el árbol más parsimonioso. Existen 
diferentes algoritmos que utilizan el criterio de sitios 
informativos, que son todos aquellos sitios polimórfi cos 
entre los individuos o caracteres de la muestra en cuestión. 
Mediante esta metodología es posible obtener diferentes 
árboles igualmente parsimoniosos (Baldauf, 2003).

-El método de Máxima Verosimilitud requiere de un 
modelo probabilístico de sustitución nucleotídica, por lo que 
previamente debe ser estimado el mejor modelo de acuerdo 
a los datos moleculares que se tienen. Este método, utiliza 
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la matriz original de los datos, por lo tanto, no se basa 
en distancias genéticas. La base de calculo se basa en la 
probabilidad de los datos dada una hipótesis, es decir que 
dada una topología, teniendo en cuenta la longitud de las 
ramas y el modelo de sustitución, busca la mayor probabilidad 
acorde con los datos moleculares (Falsenstein, 1981).

-Inferencia Bayesiana es una aproximación que busca 
obtener la topología optima del árbol fi logenético. Este 
requiere varias búsquedas para establecer el soporte relativo 
de las biparticiones, es decir que siempre requiere hacer el 
análisis de bootstrap y jackniffi ng para obtener una magnitud 
que soporten los clados. El método no busca una sola topología 
óptima sino una población de árboles muestreados en función 
de su probabilidad a posteriori. La estimación se basa en la 
estimación bayesiana que plantea la relación entre la función 
de verosimilitud y las probabilidades anteriori y posteriori. 
De esta manera la probabilidad a posteriori de un árbol se 
interpreta como la probabilidad de que un árbol específi co 
sea el correcto. El método mas común por el cual se puede 
obtener una aproximación a la probabilidad posteriori es el de 
la cadena de Markov Monte Carlo (MCMC), implementando 
algoritmos como el de Metropolis-Hastings (Gollery, 2008).

Teniendo en cuenta las metodologías descritas anterior-
mente, es importante mencionar que todos los árboles 
bayesianos calculan una fuerza de asociación en los clados 
para realizar la topología y por tanto, intrínsecamente calcula 
dicha fuerza que comúnmente es presentada en los árboles 
fi nales. Dicha fuerza de asociación es llamada Bootstrap que 
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es un método que cambia aleatoriamente las posiciones de 
las bases y rehace la construcción fi logenética. La medida 
de soporte se refi ere a un intervalo de confi anza de 0 a 100 y 
puede ser calculado de manera simultánea en algunas otras 
metodologías como Máxima verosimilitud, Neighbor Joining 
y máxima parsimonia (Li, 1997).

Filogenia de los Bovinos

El ganado vacuno pertenece al orden de los artiodáctilos 
(ungulados), los cuales comúnmente se han dividido en tres 
grupos, los suiformes, los tilopodos y los rumiantes. Dentro 
de este ultimo orden se encuentran la familia Tragulidae 
y el infraorden de los Pecora, compuesto por las familias 
Antilocapridae, Cervidae, Moschidae, Giraffi dae y Bovidae 
(Janis y Scott, 1987). Al interior de estos grupos, la familia 
Bovidae ha sido ampliamente estudiada debido a que allí se 
encuentran los ganados vacunos domesticados, sin embargo 
aún hay controversias sobre las diferentes relaciones 
existentes entre los miembros de esta familia y su tiempo de 
emergencia que es calculado en mas de 20 millones de años 
(Allard et al., 1992).

Decker et al., 2009, utilizó una gran cantidad de datos 
genómicos para determinar las relaciones fi logenéticas 
existentes al interior del grupo de los rumiantes (Rumi-
nantia), incluyendo el extinto Bison priscus. En los últimos 
años ha sido posible obtener el genoma mitocondrial completo 
del Aurochs (Bos primigenius), el progenitor del ganado 
doméstico (Bos Taurus). Inclusive, se han realizado trabajos, 
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en miras a conocer la diversidad genética y preservación del 
Aurochs Danes. Dicho trabajo secuenció un fragmento de 252 
pares de bases ubicadas en la región multivariable 1 de la 
región control de la mitocondria y encontró que los Aurochs 
del sur de Escandinavia presentan estructuración poblacional 
que indican una diversifi cación local relativamente reciente 
a partir de unos pocos haplotipos ancestrales originarios 
de la población de Europa Occidental. Adicionalmente, en 
este estudio, no se encontraron haplotipos similares a los 
del ganado doméstico, por tanto, esto parece indicar que la 
introgresión entre estas especies fue muy limitada (Gravlund 
et al., 2012). 

Por otro lado, la familia Bovidae esta compuesta por 
9 subfamilias que son: La subfamilia Bovinae de gran 
importancia económica debido a que en esta se encuentran 
los vacunos domésticos, la subfamilia Cephalophinae, Hippo-
traginae, Antilopinae, Peleinae, Reduncinae, Aepycerotinae, 
Alcelaphinae y Caprinae (Gatesy et al., 1997). En este 
último grupo se encuentran las ovejas y las cabras que serán 
tratadas mas adelantes en el capítulo.

La subfamilia Bovinae comúnmente se encuentra dividida 
en tres grupos según los diferentes reportes fi logenéticos 
obtenidos con diferente información molecular y utilizando 
DNA mitocondrial, nuclear y del cromosoma Y. Estos 
grupos son llamados tribus y en este se encuentran la tribu 
Tragelaphini (Antílopes con cuernos de espiral), Boselaphini 
(antílopes Chousinga y Nilgai) y Bovini (Búfalos y Ganado 
Taurino) (Beintema et al., 1986, Gatesy et al., 1997).
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La tribu Bovini contiene algunas de las especies domésticas 
más importantes del mundo, la domesticación del ganado 
vacuno y de sus taxas relacionados más estrechamente fue 
uno de los avances signifi cativos de la transición neolítica. 
Dicha tribu ha generado un gran interés sobre las relaciones 
existentes entre sus diversos miembros, ya que múltiples 
esfuerzos utilizando diferentes marcadores moleculares, 
a menudo han generado clados poco satisfactorios para la 
historia evolutiva de esta tribu (Bibi y Vrba, 2010).

Algunos estudios fi logenéticos han encontrado que la 
dramática expansión del ganado doméstico, ha evidenciado 
un incremento de la introgresión de su DNA en muchas 
poblaciones salvajes, lo cual ha generado múltiples confu-
siones en el entendimiento de las relaciones fi logenéticas al 
interior del grupo (Verkaar et al., 2004; Halbert et al., 2005). 
En las ultimas décadas, las reconstrucciones fi logenéticas 
usando linajes mitocondriales han permitido clarifi car la 
fi logénesis de la subtribu Bovina (Hassanin y Ropiquet, 2004, 
2007). Debido entre otras cosas, a que el DNA mitocondrial 
presenta herencia materna, por lo que la introgresión 
generada por lo machos puede ser obviada (Verkaar et 
al., 2004). Por este motivo, el genoma mitocondrial ha 
sido ampliamente utilizado para la determinación de las 
relaciones fi logenéticas existentes entre diferentes especies 
de bóvidos. Muchos análisis poblacionales y fi logenéticos se 
han basado en esta información.

El clado Bovini  cuenta con aproximadamente 30 especies, 
las cuales se encuentran divididas entre los grupos Bovina 
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(género Bos, incluyendo el Bison) y Bubalina (géneros  
Syncerus y bubalus), lo cual ha generado gran interés sobre 
su fi logenia. Uno de los mayores desafíos sobre este clado 
radica en que existe una especie llamada Saola (Pseudoryx 
nghetinhensis), la cual es un antílope de Vietnam y Laos 
que presenta un pequeño tamaño, cuernos simples, fosa 
preorbital grande, lo cual lo hace parecer un bóvido de 
apariencia primitiva, sin embargo, los trabajos en fi logenia 
molecular, constantemente ubican el Saola en el grupo 
Bovini (hassanin y Douzery, 1999; Gates y Arctander, 2000).

La primera divergencia en la tribu bovini ocurrió hace 
5 a 10 millones de años (Janecet et al., 1997; MacEachern 
et al., 2009). Dicha divergencia ha generado dos grupos 
consistentemente separados en diversos trabajos fi loge-
néticos y que adicionalmente, no presentan evidencias de 
producción de descendencia hibrida viable (Allard et al., 
1992; Wall et al., 1992; Hassanin y Ropiquet, 2004), dichos 
grupos son los ya mencionados Bovina y Bubalina, sin 
embargo, Hassanin y Douzery (1999) habían defi nido tres 
subtribus, adicionando a las anteriormente mencionadas, 
la subtribu Pseudoryina, representada únicamente por P. 
Nghetinhensis.

Entre los diferentes problemas en la composición del 
clado Bovini, se encuentra la ubicación del Kouprey. 
Algunas investigaciones morfológicas han llevado a 
diferentes conclusiones, por una parte Groves (1981) propuso 
que Kouprey se encuentra asociado con Aurochs (Bos 
primigenius), que es el ancestro de los vacunos domésticos, 
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y por otro lado Geraads (1992) propuso que había un grupo 
hermano compuesto por Banteng, Gaur y Aurochs asociado 
con los domésticos. Sin embargo, ninguna de estas hipótesis 
ha sido consistente con los datos obtenidos de diferentes 
estudios moleculares (Buntjer et al., 2002), por tal motivo se 
mencionaran algunos estudios que han intentado dilucidar 
dichas relaciones.

En una investigación Buntjer et al., (2002), utilizaron 
AFLPs con la intención de detectar las variaciones en el genoma 
nuclear de la subtribu Bovini y encontraron 361 marcadores 
con sufi ciente redundancia. Para determinar las relaciones 
existentes entre los diferentes miembros de la subtribu 
realizaron árboles de Neighbor Joining y Máxima Parsimonia. 
Los resultados obtenidos sugirieron la conformación de tres 
grupos, el primero formado por el Búfalo de agua y el Búfalo 
africano, el segundo, conformado por los ganados Taurus 
y Cebú y fi nalmente el agrupamiento que incluye el Bison 
Europeo y el Americano, los cuales pueden producir híbridos 
fértiles. Adicionalmente, sugirieron un agrupamiento entre el 
Banteng y el Gaur aunque los algoritmos no pudieron agrupar 
consistentemente estas especies con el Yak. Finalmente, los 
autores concluyen que con una adecuada precaución, los datos 
obtenidos por AFLP pueden ser usados para dilucidar relaciones 
fi logenéticas. Algunos resultados adicionales basados en DNA 
nuclear y mitocondrial han relacionado de la misma manera, el 
ganado Taurus y el Cebú (Wall et al., 1992; Bradley et al., 1996) 
y plantean que esto es evidente por la completa fertilidad de la 
descendencia producida. Sin embargo, algunos otros estudios 
no soportan esta hipótesis (Schreiber et al., 1999).
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La subtribu bovina esta compuesta por las especies 
existentes Bos taurus, Bos indicus, Bos javanicus (Banteng), 
B. grunniens (Yak), B. gaurus, (Gaur), B. frontalis (Gayal), 
Bison bison (Bison americano), Bison bonasus (Bison 
europeo) y los diferentes Bubalus (Hassanin y Ropiquet. 
2004). Para investigar las diferentes relaciones del género 
Bos, se han utilizado diferentes datos moleculares, a partir 
de DNA mitocondrial, nuclear y del cromosoma Y.

Recientemente el Kuprey (Bos sauveli) y el Banteng 
fueron catalogados como especies, a pesar de la introgresión 
del genoma mitocondrial del Kouprey en el Banteng 
camboyano (Hassanin y Ropiquet, 2007), adicionalmente, 
todos los autores consideran que el Kouprey son miembros 
de la tribu Bovini (Grooves, 1981; Geraads, 1992). Algunos 
otros aportes se han realizado tratando de dilucidar las 
relaciones fi logenéticas de la subtribu Bovina, sin embargo 
aún hay algunas relaciones que no quedan claras por sus 
bajos niveles de confi anza y los resultados contrastantes 
obtenidos mediante diferentes datos y métodos para la 
elaboración de los árboles (Hassanin y Ropiquet, 2004).

En una investigación reciente, Rosli et al., (2011) usando 
un segmento de la secuencia del gen citocromo b, buscando 
entender las relaciones del Gaur con los demás miembros 
del género Bos, realizaron árboles de Neighbor Joining, 
de Máxima Parsimonia y Bayesianos en miras a aclarar 
las relaciones existentes entre los diferentes miembros del 
grupo. Los resultados obtenidos, mostraron una divergencia 
del ganado Gaur con respecto a los Bos taurus y a los Bos 
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indicus, formando un grupo monofi lético asociado al Banteng. 
Esta topología fue fuertemente respaldada por lo valores de 
signifi cancia y concuerda con algunos trabajos mencionados 
anteriormente. Los resultados adicionalmente mostraron 
que el Yak es un clado mayor asociado a Banteng y Gaur, 
formando todos un grupo de ganado salvaje, separado del 
ganado doméstico que se encontró asociado entre sí (B. 
taurus con B. indicus). 

En el estudio realizado por Verkaar et al., (2004) usando la 
información molecular de tres segmentos mitocondriales y dos 
segmentos génicos del cromosoma Y, buscando aislar el efecto 
de la introgresión que pudieron tener los diferentes grupos, 
determinaron las relaciones existentes entre los grupos Bos 
y Bison. Los resultados obtenidos mediante 4 metodologías 
diferentes fueron consistentes, mostrando en el caso de los 
datos mitocondriales, 4 grupos bien establecidos, el primer 
grupo que ubica el ganado taurino con el cebuino, concordante 
con lo obtenido por otros autores mencionados anteriormente, 
un segundo grupo conformado por el Bison europeo, y un 
tercer grupo que asociaba al Bison Americano con el Yak, y 
fi nalmente un grupo del que hace parte el Banteng, Gaur y 
el Gayal (Bos frontalis). Por el contrario, las secuencias del 
cromosoma Y indicaron asociación entre el Bison Americano 
y el Europeo, lo cual esta acorde con su parecido morfológico, 
con la fertilidad completa de la descendencia hibrida y con 
algunos otros estudios mencionados anteriormente. Sin 
embargo, los autores mencionan que es posible que haya 
habido una introgresión de genes del cromosoma Y en el 
Bison europeo, por una posible entrada de toros americanos, 



172

Biología Molecular aplicada a la producción animal y la conservación de especies silvestres

lo cual explica el hallazgo de un fósil de Bison europeo sin un 
ancestro identifi cable.

MacEachern et al., 2009, reconstruyeron las relaciones 
fi logenéticas existentes entre 14 especies representativas de 
los Bovinae, para tal fi n utilizaron 84 secuencias de genes 
autosomicos de 4 cromosomas diferentes. Realizaron árboles 
de Neighbor Joining y calcularon las tasas de sustitución 
neutral por sitio en regiones sinónimas y no codifi cantes, 
con el fi n de identifi car relaciones y tiempos de divergencia 
entre especies y evaluar la evidencia de introgresión y 
clasifi cación de linajes. En esta investigación, encontraron 
tres linajes distintos, el clado Búfalo y mas recientemente 
una divergencia que llevó al Banteng, Gaur y Mithan. 
fi nalmente un clado compuesto por el ganado doméstico. 
Los mismos autores sugieren que un cuarto linaje puede 
surgir; este linaje tendría el Bison y el Yak, los cuales fueron 
agrupados separados del ganado doméstico y del grupo 
compuesto por Banteng, Gaur y Mithan. Sin embargo, los 
mismos autores concluyen que sigue habiendo una incerteza 
en la reconstrucción fi logenética, debido a que muchas de las 
especies en Bovini divergieron en un corto periodo de tiempo.

Con la intención de clarifi car las relaciones existentes en 
la tribu Bovini, Hasssanin y Ropiquet (2004) analizaron 20 
diferentes taxa de los cuales se obtuvieron 2065 caracteres 
nucleotídicos, de tres segmentos del gen de lactoferrina y dos 
genes mitocondriales (El citocromo b y la subunidad II de la 
citocromo C oxidasa). Con la información obtenida realizaron 
árboles de Máxima Parsimonia y Bayesianos, mediante 
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los cuales pudieron mostrar que el Kouprey pertenece a 
la subtribu bovina y que tres clados diferentes pueden ser 
identifi cados en este grupo, el primero contiene el ganado 
taurino, el cebú y el Bison europeo. El segundo involucra el 
Yak y el Bison Americano; y el tercero contiene el Banteng, 
el Kouprey y el Gaur. Las dos metodologías utilizadas 
mostraron topologías muy similares que fortalecen los 
resultados obtenidos.

Teniendo en cuenta todos los resultados mencionados 
anteriormente, es posible deducir que muchos estudios 
concuerdan en la asociación de algunos grupos de la subtribu 
Bovina, sin embargo, algunas relaciones permanecen algo 
ambiguas y son poco consistentes. Buscando clarifi car 
y resumir algunos de los resultados mencionados 
anteriormente, en la fi gura 11 se observa una representación 
resumida una hipótesis de las relaciones existentes dentro 
de la subtribu Bovina.

Finalmente, vale la pena mencionar que la información 
taxonómica limitada, disminuye la confi abilidad y precisión 
de las fi logenias, debido a que difi culta la interpretación 
de los datos, desde los diferentes enfoques evolutivos. Por 
tanto los trabajos mas robustos a menudo requieren del uso 
de la taxonomía acompañada de la fi logenia molecular en 
miras a obtener buenos resultados que aclaren las relaciones 
existentes entre diferentes grupos.
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Figura 11. Filogenia de la subtribu Bovina
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Diversidad en poblaciones bovinas

La variabilidad genética en las especies de animales 
domésticos ha ido disminuyendo progresivamente, principal-
mente por la sustitución de razas y la cría selectiva buscando 
aumentar la productividad y la calidad de los productos de 
origen animal. Por este motivo, en los últimos años se han 
desarrollado en todo el mundo diversos estudios en miras 
a identifi car la variabilidad genética existente tanto en los 
animales utilizados en producción como la de los animales 
criollos de cada país, debido a que presentan un alto potencial 
como recurso genético, a su capacidad de adaptación a las 
diferentes condiciones ambientales propias de cada lugar y a 
la resistencia a enfermedades que presentan.

Con la intención de identifi car dicha diversidad, Pizarro 
et al., (2009) quisieron determinar como se comportaban las 
poblaciones de ganado de carne del sur de Chile en cuanto a 
la diversidad y la estructuración poblacional que presentan. 
Para tal fi n, utilizaron DNA de diferentes bovinos criollos 
con el fi n de amplifi car 10 marcadores de tipo microsatélite. 
En los resultados obtuvieron una heterocigosidad media en 
la población de 0.73 lo cual indica una diversidad alta entre 
los diferentes ganados criollos evaluados. Adicionalmente, 
los análisis de estructuración de poblaciones mostraron un 
valor de FST de 0.137 lo cual indica una estructuración en la 
población, debido principalmente, a que algunas poblaciones 
pareadas se encontraban altamente diferenciadas. 

En Colombia estudios similares han sido realizados con 
el objeto de determinar las diferentes relaciones existentes 
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entre grupos de animales criollos y comerciales, identifi cando 
a menudo estructuración genética y alta diversidad (Bedoya 
et al., 2001; Rincón et al., 2012). Inclusive, Moreno et al., 
(2001), realizaron una caracterización de las relaciones 
fi logenéticas y de la diversidad genética encontrada en el 
ganado criollo colombiano. En dicho estudio, utilizaron 7 
razas de ganado criollo Colombiano (El Blanco Orejinegro, el 
Romosinuano, el Costeño Con Cuernos, el Sanmartinero, el 
Chino Santandereano, el Harton del Valle y el Casanareño) 
usando el Cebú como control. Para todas las razas se utilizaron 
7 marcadores de tipo microsatélite. En los resultados 
obtenidos se reportaron la presencia de 4 alelos nuevos, lo 
cual es un indicio de la alta variabilidad que presentan estos 
ganados. Entre las razas analizadas, se encontró que las dos 
razas con mayor variabilidad son el Blanco Orejinegro y el 
San Martinero. La heterocigosidad media que obtuvieron fue 
de 0.52, pero con valores individuales tan altos como 0.92, 
lo cual habla de la alta diversidad que se puede encontrar 
en estos grupos. Finalmente determinaron el coefi ciente de 
endogamia FIS y encontraron una endogamia de 0.14 pero 
con una variación muy alta, sin embargo dicho valor hace 
pensar en una tendencia a la endogamia presente en estos 
ganados, posiblemente por el poco número de animales que 
se conservan de cada raza criolla.

Filogenética de los caprinos y ovinos

Como se presentó anteriormente en la descripción de la 
fi logenia bovina, es aceptado que el ganado caprino y ovino 
pertenecen al orden de los artiodáctilos, al suborden de los 
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rumiantes (Ruminantia), al infraorden Pecora, a la familia 
Bovidae, al igual que los bovinos, pero difi ere a nivel de 
subfamilia, debido a que hace parte de la subfamilia caprinae 
(Janis y Scoott, 1987; Gatesy et al., 1997).

La subfamilia caprinae comprende 18 especies, las cuales 
fueron clasifi cadas en 4 tribus (tribu Caprini, Rupicaprini, 
Ovibovini y Saigini) de acuerdo a sus similaridades 
morfológicas, ecológicas y conductuales (Nowak, 1991). 
La tribu caprini corresponde a las cabras (Capra) y ovejas 
(Ovis) domésticas y a los géneros Ammotragus, Hemitragus 
y Pseudois, las cuales se consideran relacionadas. La tribu 
Rupicaprini, es considerada la tribu mas basal y tendría los 
géneros Rupicapra, Capricornis, Naemorhedus y Oreamnos. 
La tribu Ovibovini por su parte fue dividida de acuerdo a 
sus características morfológicas en Budorcas y Ovibos, que 
constituyen los caprinos mas grandes. Finalmente, la tribu 
Saigini, incluiría los últimos dos géneros, que son Saiga y 
Pantholops (Hassanin et al., 1998).

El estatus fi logenético de los últimos dos géneros 
mencionados han sido ampliamente controversiales y 
algunas clasifi caciones ubican estos dos géneros en la 
subfamilia Antilopinae  de los bóvidos (McKenna y Bell, 
1997). Por otro lado Gentry (1992) sugirió incorporar a Saiga 
dentro de Antilopinae y Pantholops dentro de Caprinae.

Los diferentes estudios realizados, usando el gen de la 
citocromo b, en genes nucleares mitocondriales, en secuencias 
de k-caseína han generado diferentes hipótesis desafi antes 
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contra la clasifi cación morfológica ampliamente aceptada 
(Chikuni et al., 1995; Cronin et al., 1996; Gatesy et al., 1997). 
Todos esos estudios sustentaban el origen monofi lético de los 
miembros de la subfamilia Caprinae, Sin embargo Gatesy 
(1997) separó al género Saiga del grupo.

Por otra parte, en el mismo estudio, Gatesy et al., (1997) 
encontraron una fuerte relación entre los géneros Capra, 
Hemitragus y Pseudois. Adicionalmente, planteo también 
fuertes relaciones entre Ovibos, Capricornis y Naemorhedus 
y fi nalmente un grupo que relaciona a Oreamnos y Ovis. 
Estos hallazgos, generaron una fuerte confrontación contra 
la organización inicialmente planteada de acuerdo a las 
características ecológicas, conductuales y morfológicas. Sin 
embargo, las muestras utilizadas no son contundentes debido 
principalmente a los tamaños de muestra tan pequeños 
utilizados en los diferentes estudios.

Posteriormente, Hassanin et al., (1998) secuenciaron el 
gen mitocondrial citocromo b, de 18 especies de la subfamilia 
Caprinae y encontraron que la subfamilia es monofi lética 
excluyendo a Saiga, lo cual coincide con lo propuesto por 
Gatesy et al., (1997). Adicionalmente, los hallazgos sugieren 
que no hay un soporte que permite afi rmar las relaciones entre 
las cuatro tribus como normalmente habían sido aceptadas. 
Finalmente, los autores sugieren el agrupamiento en tres 
grupos conformados por (1) Budorcas y Ovis (2) Capricornis, 
Ovibos y Naemorhedus (3) Capra, Hemitragus y Pseudois. 
Los demás géneros pertenecientes a la subfamilia no fueron 
tenidos en cuenta ya que los valores de Bootstrapping no 
fueron lo sufi cientemente altos para concluir.
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El género Capra, contiene las cabras domésticas (Capra 
hircus) y las salvajes, que contienen la cabra Bezoar (Capra 
aegagrus), Tur (Capra cylindricornis), Markhor (Capra 
falconeri) e Ibex (Capra pirenaica). Todas provienen del viejo 
mundo, Sin embargo, su historia evolutiva ha sido difi cultosa 
y permanece pobremente entendida, debido principalmente 
a la rápida expansión del taxa Capra (Manceau et al., 
1999), haciendo difícil evaluar el número de especies y sus 
relaciones fi logenéticas. 

Dentro del género Capra, se estima que existen entre 6 
a 9 especies y subespecies. Sin embargo, los cruces entre 
diferentes especies pueden producir descendencia fértil. La 
clasifi cación morfológica de este grupo tradicionalmente se 
ha basado en la morfología de los cuernos de los machos 
adultos. Sin embargo algunos estudios fi logenéticos han 
presentado diferencias con respecto a la clasifi cación 
morfológica (Pidancier et al., 2006).

Teniendo como objetivo aclarar la controversia en los 
diferentes estudios morfológicos y moleculares, Pidancier 
et al., (2006) evaluaron la historia evolucionaria del género 
Capra usando la información molecular de dos genes 
localizados en el cromosoma Y (Amelogenina y dedos de 
Zinc Y) y las secuencias del citocromo b. Los resultados 
mostraron dos grupos, uno que se encontraba formado por 
la cabra doméstica, Bezoar y Markhor, lo que sugiere que la 
cabra doméstica se origina de una o ambas especies. El otro 
grupo, poseía las demás especies silvestres. La morfología de 
los cuernos por lo general concordó con la fi logenia generada 
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con el análisis de datos del cromosoma Y. Adicionalmente, 
los reportes encontrados para los análisis del citocromo b, 
sugieren también la formación de dos clados diferentes, 
sin embargo, los miembros de estos grupos no fueron 
concordantes. Los resultados contrarios fueron explicados 
por la posibilidad de una posible introgresión del DNA 
mitocondrial entre taxas ancestrales.

Diversidad en poblaciones caprinas

Algunos estudios de diversidad que evaluaron el DNA del 
cromosoma Y  sugieren que las cabras son genéticamente 
más diversas (diversidad entre poblaciones) que las ovejas. 
Sin embargo, las ovejas presentaron más variación dentro 
de las poblaciones, indicando diferente estratifi cación de la 
diversidad (Meadows et al., 2004).

Luikart et al., (2001) secuenciaron el segmento hiper-
variable de la región control del DNA mitocondrial de 
88 razas y encontraron 3 linajes de cabras altamente 
divergentes, con un linaje solo del este y sur de Asia, estos 
resultados sugieren que las cabras tienen múltiples orígenes 
maternos. Adicionalmente, encontraron que las poblaciones 
de cabras son menos estructuradas genéticamente que las 
poblaciones de ganado vacuno. En las cabras solamente 
un 10% de la variación del DNA mitocondrial se encuentra 
entre continentes, lo que sugiere un alto fl ujo genético por 
transporte de animales entre continentes.
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En otro estudio, Naderi et al., (2007), secuenciaron un 
segmento de la región control del DNA mitocondrial de 
2430 individuos. Los hallazgos mostraron que todos los 
grupos tenían una alta diversidad de haplotipos y mucha 
de la diversidad fue distribuida entre grupos y regiones 
geográfi cas. Encontraron adicionalmente, que hay un 
haplotipo predominante ( Frecuencia del 90%) y altamente 
disperso en el mundo.

Finalmente, en un estudio realizado por Bruno-de-
Sousa et al., (2011), buscaron evaluar la diversidad 
genética de las razas nativas portuguesas Algarvia, Bravia, 
Charnequeira, Preta de Montesinho, Serpentina y Serrana. 
Para tal fi n, utilizaron 25 marcadores microsatélites en 
193 animales y encontraron una alta variabilidad genética 
con una heterocigosidad esperada de 0.70. Adicionalmente, 
encontraron valores de FST de 0.031, indicando que no hay 
estructuración genética en la población y por tanto gran 
parte de la variabilidad genética se encuentra dentro de las 
poblaciones y no tanto entre ellas, sin embargo, la población 
de Algarvia y Bravia, se encontraron separadas, y se 
comportan como poblaciones diferentes. Para terminar los 
autores concluyen que algunas razas mostraron señales de 
erosión genética, lo cual plantea la necesidad de establecer 
planes de conservación y manejo del recurso genético.

Para concluir, vale la pena mencionar que la mayoría de 
estudios indican que las poblaciones de cabras presentan 
una alta variabilidad al interior de ellas (Bruno-de-Sousa et 
al., 2011), pero esa alta variabilidad hace que la proporción 
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de varianza entre diferentes grupos, razas y linajes sea muy 
pequeña. Esta alta variación dentro de la especie parece 
indicar que el proceso de selección para cría dentro de los 
diferentes grupos de cabras no ha sido tan fuerte como el 
ejercido sobre otros grupos de animales doméstico, sin 
embargo, la gran cantidad de grupos distintos si indican 
los diferentes procesos de cría que han tenido que afrontar 
desde la domesticación.
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ACUICULTURA: SISTEMA PRODUCTOR DE 
ALIMENTOS EN EL MUNDO

De acuerdo con la defi nición de la FAO (2003), acuicultura 
es la cría de organismos acuáticos, siendo considerados 
dentro de ellos los peces, moluscos, crustáceos y las algas. 
La cría supone la intervención humana para incrementar 
la producción; por ejemplo: concentrar la población del 
organismo en cuestión, alimentarlos o protegerlos de los 
depredadores. También supone tener la propiedad de las 
poblaciones de organismos que se estén cultivando. De 
acuerdo con los escritos de Fan Li, sus orígenes se registran 
en China desde hace más de 4000 años con la costumbre de los 
emperadores de mantener sus peces favoritos en estanques 
(Overturf, 2009). El crecimiento de la acuicultura ha sido 
importante en las últimas décadas, teniendo un incremento 
de la producción, donde en 1950 se produjeron menos de 1 
millón de toneladas mientras que para el 2008 la producción 
fue de 52,5 millones de toneladas.

El crecimiento de la producción acuícola en el mundo 
ha sido rápido pero diferente entre regiones, por ejemplo: 
en América Latina y el Caribe desde 1970 hasta 2008 el 
crecimiento fue de 21,1% anual; en la región del Cercano 
Oriente fue de 14,1%, en África de 12,6% y China de 10,4%; 
en Europa y Norte América este crecimiento es apenas 
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de 1,7% y 1,2%, respectivamente, presentando una tasa 
promedio superior al 3,6% al año desde 1980.

Debido a este crecimiento, el sector se ha convertido en 
una fuente importante de trabajo y sustento para miles de 
familias en todo el mundo. Se estimó que en el 2008 hubo al 
menos 44,9 millones de personas vinculadas directamente, 
con tiempo total o parcial en procesos de captura y cultivo 
de organismos acuáticos, de este total, al menos el 12% 
fueron mujeres. Desde 1980 hasta 2008, el crecimiento en el 
número de empleos fue 167%; adicionalmente se estima que 
por cada empleo directo, son generados al menos 3 indirectos 
en asuntos de cosecha y proceso (FAO, 2012).

De los organismos acuáticos utilizados para consumo 
humano más del 46% es suministrado por la acuicultura, 
el resto proviene de la pesca. Se espera que la acuicultura 
supere y satisfaga la demanda creciente, ya que el suministro 
de organismos acuáticos por parte de la pesca llegó al límite. 
Para el año 2008, los peces provenientes de captura y cultivo, 
proporcionaron cerca de 142 millones de toneladas, de 
esto, el 46% fue resultado de la acuicultura. La producción 
acuícola a nivel mundial ha estado dominada por la región 
Asia-Pacífi co, teniendo el 89% en cantidad y el 79% del valor 
(FAO, 2010).

Según la FAO, para el año 2005 los peces respondían 
por el 85% de toda la producción acuícola, donde más de 
240 especies fueron producidas en sistemas acuícolas; sin 
embargo, solamente 25 especies respondieron por el 90% de la 
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producción (FAO, 2005). Para el año 2010 la cifra de especies 
aumentó a 541 especies de las cuales 327 corresponden a 
peces con escamas (FAO, 2012), lo anterior evidencia la alta 
diversidad, especialmente cuando es comparada con otros 
sistemas de producción animal como bovinos, porcinos y 
aves. 

Dentro de los peces diádromos (peces cuyos sus ciclos 
reproductivos requieren del transito entre agua dulce a 
salada o viceversa) el principal representante es el Salmón 
del atlántico, seguido del milkfi sh, la trucha arcoíris y las 
anguilas. Los más importantes productores de estas especies 
son Noruega y Chile, seguidos por algunos países Europeos, 
Asiáticos y Norteamericanos. Dentro de la producción total 
de moluscos en el 2008, la distribución estuvo así: ostras 
(31,8%), almejas (24,6%), mejillones (12,4%) y vieras (10,7%). 
Los crustáceos, básicamente camarón blanco Littopenaeus 
vannamei, son producidos en los tres ambientes, 47,7% en 
agua salobre, 38,2% en agua dulce y 14,1 en agua salada. 

Como se anuncia en el párrafo anterior, la acuicultura 
es realizada en varios ambientes, en agua dulce se produce 
un 59,9%, en agua salada 32,3% y en ambientes salobres 
apenas el 7,7%. De igual forma, los organismos producidos 
en cada ambiente son diversos y a su vez los precios. En 
ambientes marinos se producen en términos generales 
los de mayor valor, incluyendo peces, crustáceos y orejas 
de mar; pero también ostras, mejillones, almejas, vieras y 
berberechos. Para el año 2008, la producción acuícola en 
agua dulce estuvo dominada por carpas (Ciprinidae) con un 
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71,1% en países como China, India, Bangladesh, Myanmar, 
Vietnam, Indonesia y Pakistan. Recientemente, el bagre 
panga (Pangasius sp) ha tenido un crecimiento dramático, 
1,2 millones de toneladas en 2008 (FAO, 2010). 

La pesca y la acuicultura juegan un papel importante en la 
seguridad alimentaria, en primer lugar porque más del 80% 
es desarrollada por pequeños productores que adquieren con 
ella ingresos y calidad de vida, y en segundo lugar porque 
los consumidores reciben una fuente de proteína de origen 
animal de alta calidad. Según la FAO (2010), una porción de 
150 g de pez proporciona cerca del 50 al 60% del requerimiento 
diario de proteína para un adulto. Adicionalmente, los peces 
son fuente esencial de vitaminas y minerales, y usualmente 
son bajos en grasas saturadas, carbohidratos y colesterol. La 
acuicultura continúa siendo el sector productor de alimentos 
con más rápido crecimiento, con el cual la población ha 
pasado de consumir 0,7kg per capita en 1970 a 7,8 kg per 
capita en el 2008. La mayor parte de la producción acuícola 
es destinada para consumo humano, por ejemplo en China, 
el 80,2% del pescado consumido en el 2008 provino de esta 
actividad.

En el 2007 los peces representaron más del 15,7% de 
la proteína animal consumida por la población humana y 
más del 6,1% de toda la proteína. Es decir que los peces 
alimentaron a más de 1.500 millones de personas con 
aproximadamente el 20% de la proteína animal consumida 
por cabeza, y a 3.000 millones de personas con casi el 15% 
de la proteína total. Este suministro de proteína animal 
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se hace más importante para los países en desarrollo e 
incluso para los países clasifi cados como de bajos ingresos y 
défi cit alimentario (LIFDCs). En estos países, el porcentaje 
de la proteína suministrada por los peces llega a ser más 
del 20% de la proteína total consumida por los humanos y 
seguramente es superior por las producciones y las pescas 
artesanales de las cuales se carece de datos. En términos 
de calorías, la contribución está cerca a 30,5 calorias/per 
capita/día. Los peces tienen un excelente valor nutritivo 
(Snook, 1984; Haard, 1995), alta digestibilidad y la razón de 
efi ciencia de la proteína oscila entre 2,7 y 3,2 (Jhaveri et al., 
1984).

Con respecto a la seguridad alimentaria, los productores 
en Asia, especialmente China, Vietnam, India, Indonesia y 
Bangladesh, se han benefi ciado del desarrollo de cultivos de 
especies de nivel trófi co bajo, como las carpas, los barbos, 
las tilapias y el bagre Pangasius (FAO, 2012). De acuerdo 
con la FAO (2012) para el 2010 las tilapias y otros cíclidos 
produjeron cerca de 3,5 millones de toneladas, representando 
el cuarto grupo de peces de agua dulce en producción, después 
de las carpas cabezona y plateada, las carpas indias y las 
carpas herbívoras. 

Las tilapias son hoy en día cultivados en todo el mundo, 
las cuales, además de la ventaja de ser de un nivel trófi co 
bajo, tienen una apropiada composición nutricional, tanto 
en cuerpo completo como en fi lete, lo que la proyecta como 
adecuada para la nutrición humana. Algo importante 
del trabajo realizado por González y Brown (2006) es el 
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hecho que las tilapias nilóticas objeto de su estudio, fueron 
alimentadas con fuentes de proteína de origen vegetal, 
posibilitando eliminar de los cultivos la harina de pescado 
como fuente de proteína, haciendo más sustentable su 
práctica. Estos autores encontraron que los porcentajes de 
extracto libre de carbono y nitrógeno fueron similares en el 
cuerpo entero (53.76y 6.96%, respectivamente), en el fi lete 
(47.06 y 6.75%, respectivamente), y carcasa (56,36 y 7.04%, 
respectivamente), mientras que los porcentajes de nitrógeno 
(N), azufre (S), y proteína fueron más altos en el fi lete (13,34, 
1,34, y83,37%, respectivamente) que en el cuerpo entero 
(9,27, 0,62, y 57,97%, respectivamente) y carcasa (7,70, 0,39, 
y 48,15%, respectivamente); en todos los casos se presentan 
como porcentaje de la materia seca. El cuerpo entero de la 
tilapia es una excelente fuente de ácidos grasos ω3, calcio 
y fósforo, al ser comparado con el fi lete. La relación entre 
los ácidos grasos ω3:ω6 en este estudio fue de 0,47:1 en el 
cuerpo entero, y de 0,55:1 en el fi lete. Los autores comentan 
que la tilapia es buena fuente de vitamina D, ácido ascórbico 
y selenio, pudiendo incluso, ser utilizada para alimentar 
tripulantes de naves espaciales en viajes largos (González y 
Brown, 2006).

ACUICULTURA EN COLOMBIA

El inicio de la acuicultura en Colombia se remonta al año 
1939 con la introducción de la trucha arcoíris, el objetivo no 
era precisamente la producción en sistemas confi nados, y sí 
el reproblamiento de cuerpos de agua de la región Andina. 
Posteriormente fueron introducidos la Carpa Cyprinus 
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carpio (Linnaeus) y las Tilapias Oreochromis sp. (Linnaeus), 
estos dos últimos con el objetivo de hacer piscicultura en 
estanques. Para la década del 60 se introduce la tilapia 
pechiroja Tilapia rendalli (Boulenger) y justamente en ese 
momento se inician los estudios con especies nativas como 
Bocachico Prochilodus magdalenae (Steindachner) en el 
Centro Piscícola de la Universidad de Córdoba (CINPIC). 
Para los años 80 se consigue la reproducción de la cachama 
blanca Piaractus brachypomus (Cuvier) y se establece la 
producción de alevinos (Cruz-Casallas et al., 2011). A partir 
de este momento se puede decir que nace ofi cialmente 
la piscicultura en Colombia, se consolidan empresas del 
sector privado que hasta hoy en día vienen jalonando la 
producción, se fortalecen los grupos de investigación de varias 
universidades (Universidad de los Llanos, Universidad 
de Córdoba, Universidad de Antioquia, Universidad del 
Magdalena, Universidad Surcolombiana, Universidad 
de Nariño y Universidad Nacional de Colombia) así como 
los cursos de pregrado y posgrado que se encargan de la 
formación del recurso humano. 

Actualmente en Colombia la producción acuícola está 
representada por 5 especies: 4 peces de agua dulce que 
son Tilapia nilótica Oreochromis niloticus, Tilapia roja 
Oreochromis sp (Linnaeus), y Cachama blanca Piaractus 
brachypomus (Cuvier); y trucha arcoíris Oncorhyncus 
mykiss (Walbaum); adicionalmente una especie de 
crustáceo marino: camarón blanco Littopenaeus vannamei. 
Sin embargo, existen en el territorio nacional otras 
especies nativas que representan el 4% de la producción 
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nacional (Espinal et al., 2005), teniendo aun muchos 
asuntos tecnológicos y ambientales por resolver. Por esta 
razón los grupos de investigación y los productores realizan 
esfuerzos para convertirlas en productos de interés viables 
y competitivos, es el caso de los bagres como el yaque 
Leiarius marmoratus, el blanquillo Sorubim cuspicaudus, 
los bocachicos Prochilodus magdalenae y P. mariae, el 
pirarucú Osteoglossum bicirrhosum y el yamu Brycon 
amazonicus (Spix y Agassiz) (Atencio-Garcia et al., 2003; 
CCI, 2009; Yosa et al., 2009; Garcia et al., 2011; Cruz-
Casallas et al., 2011).

Un factor que resta competitividad a la acuicultura 
en Colombia es la limitada oferta de especies (Espinal 
et al., 2005; Cruz-Casallas et al., 2011), lo que difi culta 
la posibilidad de negociar en el mercado globalizado y 
competitivo que existe hoy. Por esto, es necesario usar 
herramientas de investigación que intenten de forma más 
ágil resolver los problemas en reproducción, larvicultura, 
nutrición y sanidad que aquejan a las especies nativas 
con potencial de producción piscícola. De acuerdo con 
Cruz-Casallas et al. (2011) una buena alternativa es la 
introducción de bagres nativos como el yaque Leiarius 
marmoratus.

FACTORES LIMITANTES DE LA ACUICULTURA

A pesar de existir una larga tradición de prácticas 
acuícolas en algunos lugares del mundo, aun es un sector 
de la producción de alimentos muy joven, con rápido 
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crecimiento y con problemas técnicos y ambientales, por lo 
que los gobiernos buscan, a través de esfuerzos nacionales e 
internacionales, dirigir la actividad hacia la sostenibilidad.

Como sucede con todas las especies animales en 
producción, con la intensifi cación surgen necesidades 
técnicas que deben ser resueltas a través de la práctica y la 
investigación. En acuicultura se ha generado investigación 
para determinar las condiciones ideales del agua de cultivo, 
las densidades de siembra y las dietas para las especies 
disponibles que se producen bajo condiciones locales (Overtuf, 
2009). Adicionalmente a estos asuntos netamente técnicos 
de producción, hoy nos enfrentamos con requerimientos 
de orden ambiental y social fundamentales para tener 
sostenibilidad y alcanzar las expectativas que se han cifrado 
sobre la acuicultura de traer desarrollo rural y aliviar la 
pobreza en el mundo.

Entonces, hoy la industria acuícola tiene el desafío de hacer 
uso efi ciente de los recursos naturales, ser ambientalmente 
responsable y entregar un producto, además de nutritivo, 
inocuo y funcional. El uso de mejores prácticas de manejo es 
la principal estrategia para mejorar el desempeño ambiental 
de la acuicultura (Boyd et al., 2007); sin embargo, de acuerdo 
con Overtuf (2009) hasta hace poco la acuicultura fue 
considerada como una ciencia aplicada, antes de lo cual el 
progreso obtenido era más empírico, y con observación de los 
animales cultivados para defi nir condiciones óptimas para 
el cultivo. 
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A la acuicultura se le adjudican muchos impactos 
ambientales negativos (Tacon et al., 2010), dentro de los 
cuales los más relevantes y criticados son la destrucción y 
la pérdida de hábitats (Stickney y Mc Vey 2002), el excesivo 
consumo de agua, la contaminación de los ambientes 
acuáticos con pesticidas y medicamentos (Tett, 2008), 
y los escapes de especies invasoras y su interacción con 
poblaciones silvestres (Svasandet al., 2007; Chevassus-
au- Louis y Lazard, 2009). Esto último puede ocasionar la 
disminución del recurso pesquero, lo cual se incrementa 
dramáticamente con el uso de harina y aceite de pescado 
(principales materias primas para los alimentos), y con la 
captura de semillas de peces de algunas especies de las que 
no se consigue la reproducción en cautiverio o es más costosa 
(Naylor et al., 2000; Tacon y Metian, 2008; Leung y Dudgeon, 
2008; Phillips y Subasinghe, 2008; Bosma y Verdegem, 2011). 
Existen otros impactos de orden social y económico por la 
reducción al acceso a los recursos por la población humana y 
el desplazamiento de comunidades de pescadores (Ronnback 
et al., 2002; Viswanathan y Genio, 2001).

La harina de pescado es una materia prima de importancia 
crítica en el uso para los alimentos de animales (e.j pollos, 
cerdos) y para la acuicultura (e.j, salmon, trucha y camarones). 
Existe un gran precocupación por el incremento de la demanda 
por harina de pescado, por su efecto sobre el estancamiento en 
el suministro de peces pelágicos, otorgando insostenibilidad 
a los sistemas acuícolas (Kristofersson y Anderson, 2006). 
Tacon et al., (2010) aseguran que la sustentabilidad de la 
acuicultura está en riesgo, especialmente de los sistemas 
de producción con especies de valor y de alto nivel trófi co 
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(carnívoros), a menos que estas industrias puedan reducir 
su dependencia de la captura de peces para el suministro de 
las principales materias primas y de semillas de peces para 
los cultivos.

Costa-Pierce y Page (2010) plantean varias alternativas 
para hacer de la acuicultura una actividad sustentable, 
dentro de ellas, dos resultan relevantes para el desarrollo de 
la temática del presente libro. Una de ellas es incrementar la 
investigación para descubrir ingredientes con características 
funcionales para las dietas de peces, buscando eliminar 
el uso de harina y aceite de pescado. También proponen 
desarrollar modelos ecológicos de acuacultura que permitan 
su interacción con el ambiente de forma responsable.

USO DE LAS TÉCNICAS MOLECULARES 
EN ACUICULTURA

Gran parte de la investigación en acuicultura pretende 
responder preguntas sobre cómo mejorar el ambiente de 
cría, identifi car alternativas para la alimentación efi ciente, 
cómo mejorar aspectos sanitarios y ambientales y, asegurar 
la calidad del producto fi nal para el consumo humano en 
cuanto a inocuidad y funcionalidad. Las técnicas moleculares 
modernas son una herramienta valiosa para responder estas 
preguntas y por lo tanto es necesario comprenderlas para 
poder aplicarlas entendiendo sus alcances y limitaciones. A 
continuación se describen algunos usos que en la actualidad 
se hacen de las técnicas moleculares en distintos ámbitos de 
la acuicultura.
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Herramientas para la identifi cación de especies 
acuícolas y otros organismos usados en los sistemas 
de producción

Debido a la altísima diversidad de peces en el mundo, con 
frecuencia estos no pueden ser identifi cados con precision, 
especialmente cuando se sospecha de actividades ilegales, 
como traslado de especies acuícolas entre cuencas, venta de 
peces declarados en peligro de extinción como los citados 
en el Libro Rojo de los Peces de Colombia (Mojica et al., 
2012) y cuando se requiere la correcta identifi cación de las 
especies para los cultivos y la investigación. Por lo anterior, 
las técnicas forenses son herramientas que pueden ser 
usadas en la identifi cación de las especies acuícolas y las de 
pesca. Las técnicas forenses incluyen el análisis del ácido 
desoxiribonucleico (DNA), el cual es hoy en día muy común 
para resolver crímenes en humanos y con uso cada vez más 
frecuente en especies animales no humanas. Las especies se 
diferencian en sus secuencias de DNA y la única porción de 
las secuencias (comparado con un código de barras de DNA) 
puede ser usado para comparar individuos con muestras 
conocidas geneticamente. Existe un número de referencias 
genéticas, conocido como Código de barra de la Life Initiative, 
la cual contiene una sección para peces conocida como FISH-
BOL (www.fi shbol.org) que incluye el código de barras para 
7700 especies de peces, y el FishPopTrace (maritimeaffairs.
jrc.ec.europa.eu/web/fi shpoptrace) (FAO, 2010).

A través de estas técnicas también es posible identifi car 
plenamente los microrganismos que se utilizan dentro de 
los nuevos sistemas de producción acuícola, como es el caso 
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de los organismos del biofl oc (Avnimelech et al., 2012), el 
perifi ton (Azim et al., 2005) y de los sistemas particionados 
de acuicultura con altas densidades de algas (Tidwell, 2012). 
Dentro de estos microorganismos se encuentran bacterias, 
hongos, protozoarios y algas que deben ser identifi cados con 
precisión para fi nes científi cos.

Las técnicas moleculares también pueden ser empleadas 
para mejorar las condiciones de cultivo, buscando la 
asociación entre los organismos de cultivo con las bacterias 
benéfi cas y el control de aquellas que signifi can riesgos para 
el estatus sanitario del cultivo. De acuerdo con Overturf 
(2009) es importante conocer cuales son los miembros de una 
microbiota normal y cuales no, cuales tienen patogenicidad y 
cuales son susceptibles de convertirse en probióticos. 

Potencial de la nutrigenómica en la alimentación 
acuícola y la disminución de los impactos 
ambientales de la acuicultura

El alimento balanceado elaborado para el sector acuícola 
representa el 8% del total de la industria de alimento para 
animales en producción y dentro de los costos de producción 
acuícola representa cerca del 60% (FAO, 2010). De otra 
parte, es reconocido que los alimentos acuícolas son la 
principal fuente de materia orgánica, amonio y fósforo que 
deterioran la calidad del agua en cultivo y en los cuerpos 
hídricos receptores del efl uente (Boyd et al., 2007). En los 
sistemas tradicionales la conversión de proteína en carne 
de pescado es tan sólo del 15 al 30%, el resto es arrojado 
al medio ambiente generando contaminación (Acosta-
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Nasar et al., 1994; Gross et al., 2000). Por estas razones, es 
necesario mejorar la efi ciencia en el proceso alimenticio, con 
la elaboración de dietas adecuadas para obtener un mayor 
aprovechamiento y contaminar menos.

Existen problemas globales que afectan directa o 
indirectamente a la empresa acuícola en los asuntos de los 
alimentos balanceados como son el crecimiento desmedido de 
la población, el incremento en la demanda de alimentos para los 
humanos, la producción de biocombustibles, la contaminación 
de cuerpos de agua, las enfermedades generalizadas en los 
sistemas de producción, y el desconocimiento de nuevas 
materias primas aptas para optimizar las dietas artifi ciales 
que contribuyan en el rendimientos de la producción. Por 
tanto, es perentorio usar las herramientas tecnológicas para 
mejorar el bienestar de la población y el planeta en general, 
con mayor rendimiento en la producción de alimentos, 
efi ciencia en el uso y protección de los recursos naturales 
(Giualdoni, 2010).

El rendimiento de cualquier organismo depende en 
parte de las condiciones ambientales y en parte de sus 
genes; asimismo, el conjunto de todos los genes de un 
individuo constituye su genoma. El conocer la secuencia 
de la información genética de un organismo o el código 
genético completo del mismo no necesariamente indica que 
el investigador pueda acercarse a diseñar animales más 
productivos de manera relativamente fácil, aun hace falta 
trabajar sobre la expresión de dichos genes (Lopez et al., 
2003).
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En la base de datos del genoma animal (Gregory 2005; 
http://www.genomesize.com) aparece información sobre 
el tamaño para varias especies de peces de cultivo: catfi sh 
Ictalurus punctatus (1,0 pg), tilapia Oreochromis niloticus 
(1,0 pg), carpa común Ciprinus carpio (1.8 pg), salmón del 
Atlántico Salmo salar (3,0 pg), trucha arcoíris Oncorrynchus 
mykiss (2,8 pg), sea bass rayado Dicentrachus labrax (0,9 pg), 
bacalao del Atlántico Gadus morhua (0,9 pg), y sea bream 
dorado Sparus auratus (0,95 pg). Existe una relación directa 
entre el tamaño del genoma y la cantidad de tiempo, dinero 
y trabajo necesarios para obtener sufi ciente información 
que pueda ser usada en benefi cio de la especie y su cultivo 
(Overtur, 2009).

Las últimas metas de la investigación en genómica 
acuícola son entender cómo la composición genética afecta 
la biología del organismo y desarrollar herramientas de 
diagnóstico para predecir el desempeño de la especie con 
base en los genes y el contenido del genoma de cada individuo 
(Overturf, 2009).

La nutrigenómica es la ciencia que estudia la expresión 
de los genes en relación con la nutrición y el desarrollo de 
enfermedades asociadas a dicha expresión. Se ha logrado 
establecer que los nutrientes pueden afectar la expresión 
génica, activando o desactivando ciertos genes. Los genes son 
los responsables de la mayor parte de la actividad celular día 
a día, de modo que su expresión tiene un impacto profundo 
sobre la salud y el desempeño de los individuos. Por tanto, la 
nutrigenómica es el estudio de la relación entre nutrientes y 
expresión génica (Kore et al., 2008).
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La nutrigenómica ofrece la posibilidad de mejorar la 
dieta (dieta personalizada) buscando evitar o retrasar la 
aparición de enfermedades asociadas a la interrelación 
entre genes y nutrición. El objetivo de la nutrigenómica en 
animales domésticos es estudiar los efectos de la dieta sobre 
los cambios en la expresión génica, o reglamentar métodos 
que pueden estar asociados con varios procesos biológicos 
relacionados con el papel de los nutrientes en la regulación 
de la salud y desarrollo animal (Kore et al., 2008; Peralvo, 
2010).

La nutrigenómica puede ser aplicada en acuicultura 
de diferentes maneras, especialmente en el área de 
resistencia a las enfermedades. La facilidad de obtener esta 
información sobre resistencia en animales vivos a través de 
la nutrigenómica puede ofrecer un rápido entendimiento 
científi co en acuicultura. Asimismo, la pieza central del 
equipamiento en la investigación de la genómica –el 
microarreglo de DNA– puede ser adaptado para aplicaciones 
en áreas tales como la detección rápida de baja concentración 
de patógenos, de químicos perjudiciales en el agua y tiene un 
tremendo potencial en el área de seguridad en la alimentación 
y trazabilidad (Lopez et al., 2003). 

Leaver et al., (2008) basados en el precepto que los 
lípidos son la principal fuente de energía para los peces, así 
como los mecanismos por los cuales asignan energía para 
el metabolismo, desarrollo, crecimiento y reproducción, 
concluyen que estos son importantes para comprender las 
estrategias de la vida de los peces. Sucede que en las dietas 
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comerciales de peces el aceite de pescado es la principal fuente 
de lípidos, por lo que resulta importante reducir los niveles de 
aceite de pescado para disminuir la presión sobre el recurso 
pesquero, el cual ya llegó a su límite de extracción. Resulta 
insensato que el crecimiento de la producción acuícola deba 
ser soportado en el recurso pesquero, poniendo en mayor 
peligro los bancos naturales de peces. Por lo anterior, el 
empleo de técnicas moleculares y genómicas para el estudio 
del metabolismo de lípidos, específi camente ácidos grasos 
y ácidos grasos altamente insaturados, y como infl uyen los 
genes sobre el comportamiento son relevantes. 

Los ácidos grasos y sus derivados son conocidos por 
regular directamente las actividades de una variedad de 
factores de transcripción cuyas funciones son el control de 
los genes responsables del metabolismo de ácidos grasos, 
colesterol y los hidratos de carbono (Jump, 2004). Estos 
factores de transcripción son proteínas; en los peces, estas 
proteínas y sus genes no han sido muy estudiados con 
excepción de los proliferadores de peroxisoma activados por 
los receptores (PPARs). Sin embargo, la disponibilidad de 
las secuencias genómicas de peces al menos haría posible 
identifi car homólogos de estos genes importantes (Leaver et 
al., 2008).

Este tipo de estudios tienen relación directa con la 
formulación de dietas óptimas para la alimentación de los 
peces en la acuicultura. La disponibilidad de las secuencias 
del genoma de peces está proporcionando la información 
crítica para facilitar gran parte de la investigación en esta 
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área. Un ejemplo reciente es del descubrimiento del gen de la 
leptina a través de la in silico (simulación por computador) 
utilizando el pez globo, y los enfoques de este tipo serán muy 
valiosos para la identifi cación y caracterización de nuevas 
hormonas en peces (Leaver et al., 2008).

Los estudios de nutrigenómica en peces han dado ideas 
sobre las respuestas a los cambios en la dieta (Jordal et al., 
2005). Por ejemplo, en pez halibut, dos estudios tuvieron 
como objetivos, primero, estudiar los cambios en la expresión 
de los genes asociados con el uso de dietas microparticuladas 
en varios estadios de desarrollo, y segundo, identifi car 
los cambios en la expresión de los genes inducidos por el 
reemplazo de harina de pescado por harina de soya (Overturf, 
2009). Estos reemplazos son necesarios por la alta demanda 
mundial de harina de pescado, la cual contribuye con el 
declino de los stocks de peces en el mar. Por tanto, se hace 
necesario usar fuentes proteicas alternativas como la harina 
de soya, siempre y cuando se obtengan resultados similares 
en crecimiento y no aparezcan efectos secundarios, como lo 
que sucede con los salmónidos cuando se incluye harina de 
soya, ocasiona infl amación en el intestino posterior (Bakke-
McKellep et al. 2007). Sin embargo, esto no sucede en el 
halibut del Atlántico, por lo que se esta estudiando a través 
de microarreglos, en muestras de larvas alimentadas con 
harina de soya, los cambios en la expresión de los genes 
en el tracto gastrointestinal que indiquen las respuestas 
infl amatorias u otros procesos detrimentales de su condición 
(Overturf, 2009).
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El proceso de larvicultura es uno de los más delicados en 
la producción de semillas para cultivo. Uno de los asuntos 
más cruciales es el suministro de un alimento que tenga 
la calidad necesaria en la cantidad sufi ciente y el tamaño 
apropiado para la boca de las pequeñas larvas. En las larvas 
de peces marinos, el uso de alimento vivo resulta una labor 
dispendiosa y muy costosa (Cahu et al., 2001). Por lo anterior, 
reemplazar alimentos vivos con dietas microparticuladas 
resultaría benefi cioso económicamente si las ganancias de 
pesos fueran las mismas (Overturf, 2009). 

Otro uso potencial para la nutrigenómica en acuicultura 
es con respecto a los alimentos funcionales. Existe sufi ciente 
evidencia científi ca para respladar la hipótesis que propone 
que a través de la modulación de funciones específi cas en el 
cuerpo, la dieta puede traer benefi cios fi siológicos y sicológicos 
al ser humano (Roberfroid, 1999). Esto puede lograrse por 
medio de los alimentos funcionales, que fueron defi nidos por 
Diplock et al. (2009) de la siguiente manera: “un alimento 
puede ser reconocido como funcional si es satisfactoriamente 
demostrado que más allá de su efecto nutricional, actúa 
benefi ciando una o más funciones en el cuerpo, siendo 
pertinente para el bienestar y la salud o la reducción de 
riesgo de enfermedad’’. Con la divulgación sobre los alimentos 
funcionales, el público cada vez más preocupado por su salud, 
está muy interesado en las ventajas potenciales otorgadas 
por ciertos alimentos (Anne, 2007). Dentro de este grupo de 
alimentos, los peces poseen alta potencialidad por su alto 
contenido de ácidos grasos que no pueden ser sintetizados por 
el ser humano y que en las proporciones adecuadas pueden 



212

Biología Molecular aplicada a la producción animal y la conservación de especies silvestres

otorgar benefi cios al consumirlos. Entonces, un alimento 
puede ser funcional a través de la aplicación de medios 
tecnológicos o biotecnológicos para incrementar, disminuir, 
remover o adicionar componentes que han sido demostrado 
tener efectos interesante.

Marcadores moleculares en reproducción acuícola
Un reto de la acuicultura es la diversifi cación y la 

reproducción controlada de nuevas especies de interés 
comercial. Sin embargo, en la mayoría de los casos la 
reproducción en cautiverio de estas nuevas especies sigue 
siendo un proceso poco controlado y aleatorio en gran parte 
de las instalaciones piscícolas. Estos problemas son, en 
parte, la consecuencia de alteraciones en las condiciones 
ambientales (ciclos de luz y temperatura) a las que se hayan 
sometidos los animales en cultivo, y que en muchos casos 
difi eren sensiblemente de las condiciones que encuentran en 
el medio natural. Si a esto le aunamos los problemas asociados 
al desarrollo (viabilidad, malformaciones), el manejo (estrés, 
patologías), y la alimentación (piensos no formulados para la 
especie), resulta fácil comprender lo difícil que es incorporar 
nuevas especies para su producción en acuicultura (Carrillo, 
2009).

Los marcadores genéticos son fragmentos o secuencias de 
DNA que se pueden relacionar con un rasgo genético, son 
variaciones que nos permiten caracterizar cepas, grupos, 
especies, poblaciones o grupos taxonómicos mayores y 
son comúnmente llamados polimorfi smos (Frankham, 
2003), los más comúnmente empleados en acuicultura 
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son: a) polimorfi smos del tamaño de los fragmentos de 
restricción (RFLP); b) perfi les múltiples arbitrarios de 
amplifi cación entre estos los RAPD (polimorfi smos del DNA 
amplifi cado con cebadores arbitrarios, SSCP (Polimorfi smo 
en la conformación de las cadenas sencillas de ADN), 
AFLP (Polimorfi smo de la longitud de los fragmentos 
amplifi cados); c) polimorfi smo de restricción: numero 
variable de repeticiones en tándem o VNTR dentro de estos 
encontramos los microsatélites (STR – 2 y 5 nucleótidos) y 
minisatelites; d) Otros marcadores como SNP (variaciones 
de una sola base nucleotídica) y los EST (fragmentos de 
genes expresados) marcadores dependientes de secuencia 
(Montaño-Perez et al., 2006; Astorga, 2008).

Algunas especies de peces pasan un periodo relativamente 
largo hasta alcanzar su maduración sexual, por ello los 
métodos de selección genética tradicionales han evolucionado 
más lentamente que en el sector ganadero, por ejemplo en el 
salmón solo se han estudiado 10 generaciones en 20 años de 
investigación. Por éste motivo las técnicas moleculares de 
selección asistida por marcadores se están convirtiendo en 
una herramienta imprescindible para acelerar la producción 
de progenies de peces con características ventajosas o 
deseables comercialmente (Lopez et al., 2003).

Los marcadores moleculares pueden ser orientados hacia 
la selección de reproductores buscando con esto seleccionar 
características como mayor tamaño, mejor conversión 
alimenticia, resistencia a enfermedades, resistencia al 
stress, asignación de parentesco entre los peces cultivados 
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para evitar problemas endogámicos, y la identifi cación de 
secuencias susceptibles de ser empleadas en la elaboración 
de organismos transgénicos (Lopez et al., 2003).

La genómica se aplica para entender la naturaleza 
genética (heredabilidad, varianza y correlaciones) de los 
rasgos deseables mediante la identifi cación de genes o 
regiones cromosomales que directamente infl uyen sobre 
dichas características (Dekkers y Hospital, 2002, Montaño-
Perez et al., 2006). Se están desarrollando estudios en 
busca de loci polimórfi cos y usarlos como marcadores en 
la selección de reproductores, que apoyen programas de 
selección. Según Montaño-Perez et al. (2006) el desarrollo de 
marcadores moleculares ha tenido un impacto revolucionario 
en la genética animal permitiendo un rápido progreso en 
trabajos sobre variabilidad y cruzamiento, identifi cación 
de parentesco de especies y líneas, y construcción de mapas 
genómicos de especies acuáticas. Estos estudios a su vez, 
aceleran la identifi cación de genes involucrados en un rasgo 
característico de interés, los QTLs (Quantitative trait locus), 
para que la selección de los progenitores sea asistida por 
marcadores moleculares (Masojc, 2002; Liu y Cordes 2004).

Las tilapias son el grupo de peces de agua dulce más 
importantes y con la mayor expansión en la producción de 
la acuicultura en los últimos años (Fitzsimmons y González, 
2005), pertenecen a la familia cichlidae, hay cerca de 3000 
especies que en los últimos años han sido catalogadas 
como especies de mayor comercialización y aplicabilidad de 
sistemas productivos. Para alcanzar el máximo desempeño 
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de las especies dentro de los sistemas de cultivos y tener 
el mejor desempeño reproductivo es necesario trabajar 
de la mano con los marcadores moleculares, y apuntar 
a la selección estricta de genes que codifi can a un mejor 
desempeño reproductivo y conservación del paquete 
productivo de las tilapias. En estas especies, los AFLP se 
ha utilizado para la construcción de mapas genéticos de 
tilapia del nilo Oreochromis niloticus (Kocher et al., 1998) y 
para la búsqueda de QTLs de tolerancia al frío y ganancia 
de peso corporal en híbridos (Moen et al., 2004). Monitorear 
cruces entre especies con intensión de obtener una tilapia 
mejorada, con mayor tolerancia al frío y salinidad (Agresti 
et al., 2000) así como la inducción de ginogénesis (método 
tradicional de producción de líneas puras de peces) y para 
poder monitorear marcadores ligados o específi cos del sexo 
(Ezaz et al., 2004, Montaño-Perez et al., 2006).

Sukmanomom et al., (2012) estudiaron los cambios 
genéticos intra e inter específi camente en tilapia del nilo 
en Tailandia, implementando catorce loci microsatélites 
para examinar los cambios genéticos de las cuatro cepas 
de tilapia del Nilo, derivados de tilapia genéticamente 
mejorada (GIFT) y dos cepas derivadas de una cepa local 
de Chitralada de tilapia del Nilo en Tailandia. Tres de las 
cuatro poblaciones derivadas de GIFT han conservado su 
pureza y no se redujo su variación genética. Sin embargo, 
la introgresión resultó en relativa elevada variación 
genética a las cepas originales Chitralada. Comprueba 
esta metodología una herramienta fundamental para 
identifi car las variaciones genéticas cuando se empiezan 
cruces con tilapias objetos del proceso productivo y con el 
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pasar del tiempo sufren modifi caciones en su desempeño 
productivo.

Es conveniente inferir que los marcadores moleculares 
unidos a la creatividad experimental y dedicación de los 
investigadores, pueden ofrecer en un mediano plazo la 
respuesta a muchos interrogantes planteados en la empresa 
acuícola en la etapa de reproducción, donde la carga 
genética ofrecida por un reproductor, previa selección por 
características fenoticas, no se ve refl ejado en su progenie 
debido a que su componente genómico puede estar cargando 
recesivamente y no expresando un gen de crecimiento y 
resistencia tan anhelado por el productor. Para el caso 
puntual de las tilapias, estas deberán contener o copiar genes 
que transcriban características productivas superiores, 
capaces de afrontar los problemas de bajo crecimiento y 
vulnerabilidad a las enfermedades dadas por el manejo 
inadecuado y confi namiento como bacteriosis, myxobolus, 
hongos y demás patógenos que afectan el crecimiento.

La carga hibrida que portan las tilapias pueden ser a largo 
plazo un arma de doble fi lo, que necesita una renovación 
y selección de características puntuales que alejen un 
embotellamiento genético y expresen genes no amigables 
con el buen crecimiento y resistencia al cultivo.

Finalmente el uso de marcadores moleculares es el 
camino más corto en la franca búsqueda de genes asociados 
al crecimiento y potencial de cultivo en acuicultura y que 
estarían aportando biomasa (carne de pescado). Por lo anterior 
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y teniendo en cuenta el aumento de la población mundial, 
para mantener el consumo per capita hasta el año 2030 la 
acuicultura necesitará un sumistro adicional de 23 millones 
de toneladas de alimentos acuáticos (FAO, 2012). Dicha meta 
solo será alcanzable con tecnologías claras y organismos aptos 
genéticamente y de esta manera confi rmar el precepto de que 
la respuesta al aumento de la productividad en la empresa 
acuícola: “Esta por dentro – en sus genes”.

Uso de marcadores moleculares en el control de las 
enfermedades de los organismos acuáticos 

Es posible que nos estemos aproximando a un importante 
hito. Después de un constante crecimiento, en especial 
durante los últimos cuatro decenios, la acuicultura está 
por primera vez en disposición de proporcionar la mitad 
del pescado consumido por la población humana mundial. 
Esto es un refl ejo no sólo de la vitalidad del sector de la 
acuicultura, sino también del crecimiento económico mundial 
y de los avances continuados en la elaboración y comercio de 
productos pesqueros (FAO, 2009). 

A nivel global el cambio climático está afectando la 
estacionalidad de determinados procesos biológicos, 
modifi cando con ello las redes trófi cas marinas y de agua 
dulce, ritmos reproductivos y rendimientos en cultivo y 
calidad del agua, con consecuencias imprevisibles en la 
producción de la pesca y la acuicultura. Es también motivo 
de preocupación el aumento del riesgo de invasión por parte 
de otras especies y la difusión de enfermedades transmitidas 
a través de vectores (FAO, 2009).
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Un manejo sanitario efectivo del cultivo acuícola consiste 
en prácticas y procedimientos que enfatizan la prevención de 
brotes de enfermedades infecciosas y no-infecciosas, resulta 
vital el establecimiento de planes de manejo sanitario 
que favorezcan la barrera protectora ante los ataques 
infecciosos. Los niveles de estrés manejados por los peces 
en cultivo – altas densidades, estructura de bajo volumen – 
han condicionado el éxito de la producción acuícola, y cada 
vez es más frecuente la presencia de enfermedades (virales y 
bacterianas) que infl uyen considerablemente en los aspectos 
económicos de la actividad (Yañez & Martínez, 2010).

La presencia de enfermedades en organismos acuícolas 
es generalizada, atacan crustáceos, moluscos y peces, y 
para efectos prácticos se hará énfasis en la piscicultura de 
salmones por ser considerados renglones de mayor aporte 
económico en la empresa productora acuícola.

El cultivo de salmónidos es una de las principales 
actividades relacionadas con la acuicultura a nivel nacional 
y una de las que genera productos acuícolas con mayor valor 
económico a nivel mundial (FAO, 2006). Al igual que en 
otros sistemas intensivos de producción animal, el éxito de 
esta actividad depende en gran medida del control de las 
enfermedades infecciosas. Un ejemplo claro del impacto que 
pueden ocasionar ciertas patologías en el cultivo del salmón, 
es la crisis que ha afectado durante los últimos años a la 
industria salmonicultora como consecuencia de los brotes 
del virus de la anemia infecciosa del salmón (ISA).
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Dentro de las principales enfermedades bacterianas que 
afectan al cultivo de peces salmónidos en Chile se pueden 
mencionar la Piscirickettsiosis o síndrome rickettsial del 
salmón (SRS) para salmón del Atlántico Salmo salar, salmón 
coho Oncorhynchus kisutchy trucha arco-iris Oncorhynchus 
mykiss (Leal & Woywood, 2007); la enfermedad bacteriana 
del riñón (BKD), el síndrome del alevín de trucha arco iris 
(RTFS) y la enfermedad entérica de la boca roja (ERM). Entre 
las enfermedades virales más relevantes se encuentran la 
necrosis pancreática infecciosa (IPN), la necrosis eritrocítica 
viral (VEN) (Smith et al., 2001) y recientemente el virus ISA.

Teniendo en cuenta que las enfermedades han tenido 
demasiada relevancia en la industria salmonicultora tanto 
en Europa, Norteamérica y Latinoamérica (caso Chile) y que 
las medidas utilizadas para la prevención y su tratamiento 
(vacunaciones, antibióticos, etc.) no muestran resultados 
signifi cativos, resulta necesario desarrollar estrategias 
orientadas a establecer un control efectivo y sustentable 
de estas patologías. Es así que optar por el mejoramiento 
genético de la resistencia a enfermedades constituye una 
solución factible al problema (Stear et al., 2001). Sin embargo, 
la investigación en este campo a la fecha ha sido escasa y 
con pocos trabajos publicados que apunten a determinar 
los factores genéticos que infl uencian la resistencia. No 
obstante, en la actualidad se llevan a cabo diversos proyectos 
de investigación que utilizan herramientas de genética 
cuantitativa y molecular, y de genómica funcional para 
identifi car los factores genéticos asociados a la resistencia 
frente a las tres enfermedades económicamente más 
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relevantes para la industria del salmón: Piscirickettsiosis, 
IPN e ISA (Yáñez y Martínez, 2010).

Los programas de mejoramiento genético han incluido 
la resistencia a enfermedades solamente con base en la 
información de parientes, lo cual afecta el grado de progreso 
genético realizable en cada generación. Lo anterior se debe a 
que la precisión con la cual se predicen los valores genéticos 
utilizando información familiar es menor, comparada con 
la que se obtiene al utilizar la información de los propios 
candidatos a reproductores (Falconer y Mackay, 1996). 
Además, la selección familiar no permite utilizar la 
variación del muestreo mendeliano y, al mismo tiempo, es 
complicado manejar las tasas de consanguinidad a niveles 
aceptables cuando el número de familias es relativamente 
bajo (Martínez, 2007).

La información de marcadores moleculares ligados a 
los QTL y a genes de efecto mayor puede ser incluida en 
los programas de mejoramiento genético, en lo que se ha 
denominado selección asistida por marcadores (MAS) o 
genes (GAS). Estas metodologías pueden ser de gran utilidad 
en programas que incluyen caracteres complicados de medir 
en el propio candidato a la selección, como es el caso de la 
resistencia a enfermedades infecciosas (Meuwissen, 2003). 
Para poder implementar programas de MAS o GAS que 
incluyan la resistencia a enfermedades dentro del objetivo de 
mejoramiento, en primer lugar se deben conocer los factores 
genéticos que explican la variación cuantitativa para esta 
característica. En los últimos años se ha progresado en la 
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disección del componente genético implicado en la respuesta 
del hospedero frente a ciertos patógenos, principalmente 
utilizando modelos animales como pollo y ratón (Qureshi et 
al., 1999). En salmónidos existe reducida información sobre la 
arquitectura genética de la resistencia a enfermedades, pero 
es de esperar que con el actual desarrollo y disponibilidad de 
recursos genómicos en estas especies y el mayor conocimiento 
sobre la biología de la respuesta inmune en teleósteos, se 
disponga en el futuro de mayores antecedentes sobre los 
QTL o genes involucrados en la variación del carácter.

La resistencia a enfermedades infecciosas se defi ne 
como la capacidad del hospedero para iniciar y mantener 
respuestas dirigidas a prevenir el establecimiento de un 
agente infeccioso y/o eliminarlo del organismo. Seleccionar 
peces que incrementen su resistencia a enfermedades es un 
método factible para mejorar la productividad y el bienestar 
animal, lo que ofrece ventajas sobre otros métodos de control 
frente a las infecciones (Stear et al., 2001). En Noruega, desde 
1993 se ha incluido la resistencia a enfermedades virales 
y bacterianas dentro de los programas de mejoramiento 
convencionales en salmones (Gjøen y Bentsen 1996). Sin 
embargo, la metodología presenta difi cultades con el criterio 
de selección utilizado para medir la resistencia. 

Los salmónidos, no se encuentran al margen del desarrollo 
de nuevas técnicas para el análisis genómico. Se han utilizado 
consecuentemente herramientas en la identifi cación de 
los factores genéticos involucrados en la resistencia a 
enfermedades infecciosas en salmónidos. Las estrategias 
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utilizadas en el estudio están basadas principalmente en el 
análisis de genes candidatos, mapeo de QTL y en estudios de 
expresión génica (Yáñez y Martínez, 2010).

Los genes MHC (coplejo mayor de histocompatibilidad) 
han sido identifi cados, clonados y caracterizados en salmón 
del Atlántico, trucha arco-iris y en otros salmónidos (Shum 
et al., 2002). Además, se ha demostrado que estos genes 
son altamente polimórfi cos en estas especies (Garrigan 
y Hedrick, 2001; Aoyagi et al., 2002). Se ha analizado la 
asociación entre un polimorfi smo ligado a genes MHC clase II 
y la resistencia frente al virus de la necrosis hematopoiética 
infecciosa (IHN), en retrocruzas de trucha arco-iris y trucha 
cutthroat (Oncorhynchus clarki). En salmón del Atlántico 
se ha demostrado la asociación entre alelos MHC clase IIB 
específi cos y la resistencia frente Aeromonas salmonicida 
(Langefors et al., 2001; Lohm et al., 2002).

Debido a la naturaleza poligénica de la resistencia 
a enfermedades, es importante considerar el trasfondo 
genómico y las interacciones que pueden ocurrir entre genes 
(epístasis), lo que difi culta aún más el análisis de genes 
candidatos individuales involucrados en la variación de la 
resistencia (Yañez y Martínez, 2010).

En salmónidos existe un gran número de microsatélites 
disponibles para su utilización en estudios genéticos (Phillips 
et al., 2009). Basándose en el alineamiento de más de 100.000 
secuencias de ESTs (Marcadores de secuencias expresadas) se 
han detectado más de 2.500 SNPs putativos en Salmo salar, 
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con una tasa de validación mayor a un 70% (Hayes et al., 
2007). En trucha arcoíris utilizaron AFLPs y microsatélites, 
detectado marcadores asociados con resistencia a IHN 
dentro de tres grupos de ligamiento diferentes (Rodríguez 
et al., 2004). Para esta misma enfermedad se han detectado 
marcadores RFLPs asociados a familias resistentes y 
susceptibles, en retrocruzas de trucha arcoíris y trucha 
cutthroat (Palti et al.,1999). La información de estos QTL, 
junto con la secuenciación y el mapeo físico del genoma, 
facilitarán la determinación de las mutaciones involucradas 
en la resistencia, a través de estudios posicionales. Estas 
mutaciones podrán ser utilizadas directamente en programas 
de selección genética.

Según Yañez y Martinez (2010), a la fecha no existen 
estudios orientados a analizar la expresión diferencial entre 
peces resistentes y susceptibles para una determinada 
infección. La información entregada por este tipo de análisis 
puede ser utilizada en el descubrimiento de nuevos grupos 
de genes, con o sin una función asignada, que podrían 
estar relacionados con la resistencia a enfermedades. Sin 
embargo, se debe tener en cuenta que genes expresados 
diferencialmente pueden estar, probablemente, actuando 
en trans, es decir, cuya expresión está regulada por otros 
genes, lo que va a tener implicaciones al momento de asociar 
polimorfi smos de éstos con la resistencia (Martínez, 2007). 

Otra posibilidad es considerar los niveles de expresión 
diferencial como un carácter cuantitativo. Esto podría 
permitir la identifi cación de QTL asociados a diferencias en 
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los patrones de expresión génica, entre individuos resistentes 
y susceptibles (eQTL) (Pomp et al., 2004). Sin embargo, aún 
es poco claro cómo la información entregada por análisis de 
expresión puede ser utilizada en programas de mejoramiento 
genético (Walsh y Henderson, 2004).

Ante lo anterior se concluye que existe una reducida y 
dispersa información relacionada con los factores genéticos 
involucrados en la resistencia a enfermedades infecciosas en 
salmones. El empleo de herramientas moleculares será de 
vital importancia para identifi car genes que tienen infl uencia 
de manera signifi cativa sobre la variación de caracteres 
productivos en especies acuícolas. 

Los microarreglos son un método para detectar cambios 
a nivel de un ácido nucleico o una proteína por hibridización 
de una muestra preparada sobre un slide o membrana de 
nylon conteniendo cientos o miles de puntos de secuencias 
complementarias o de anticuerpos (Overturf, 2009). El uso 
de microarreglos adecuadamente elaborados, hace posible 
correlacionar la expresión de genes con rasgos productivos 
relevantes para la industria acuícola mundial, por ejemplo, 
la resistencia a patógenos o al estrés ambiental.

Los microarreglos de DNA en salmónidos aparecieron 
por primera vez en la literatura en 2004 (Rise et al., 2004b), 
siendo usados para estudiar los genes y las vías moleculares 
involucradas en procesos normales y patológicos. Por 
ejemplo, el microarreglo 4K IMB y la RT-PRC fueron usadas 
para identifi car en hígado, bazo y riñón craneal del salmón 
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del atlántico, los genes sensibles al patógeno Aeromonas 
salmonicida (Ewart et al., 2005).

La Aeromonas salmonicida, es el agente etiológico de la 
furunculosis, uno de los patógenos de peces más estudiados 
por los impactos económicos que tiene sobre la producción 
de salmones (Overturf, 2009). Los microarreglos de DNA 
bacterial también pueden ser utilizados para examinar los 
perfi les de transcripción y la expresión de los genes de las 
bacterias bajo condiciones seleccionadas. En la actualidad, 
se busca conocer los mecanismos de patogenicidad de este 
agente observando las diferencias en la expresión de los 
genes en varios estados de infección, en varios tejidos y en 
células bacterianas en crecimiento bajo ciertas condiciones 
de restricción como la ausencia de hierro (Overturf, 2009).

Podemos anotar que el hombre ha sido capaz de 
generar problemas a través de sus acciones (domesticación, 
intensifi cación, uso acelerado de recursos naturales, 
contaminación) aunque todas ellas con fi nes nobles: suplir la 
demanda mundial de alimentos y generar mayor bienestar 
al ser humano. Afortunadamente, el ingenio del ser humano 
también le ha permitido crear herramientas valiosas para 
enfrentar los problemas que los sistemas de producción 
animal padecen hoy. Los ejemplos de uso de las técnicas 
moleculares presentadas intentan resolver la problemática de 
la acuicultura, especialmente aquella que tiene que ver con los 
impactos ambientales causados, con el estatus sanitario de las 
poblaciones en cultivo, con la nutrición y con la selección de 
reproductores que permita un mejoramiento de las especies 
acuícolas.
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RESUMEN
La información de la estructura genética en especies de 

peces es útil para optimizar la identifi cación y el manejo de 
stocks pesqueros, programas de cría en cautiverio, manejo de 
producción sostenible, y preservación de diversidad genética 
de las poblaciones naturales, entre otros. Este trabajo 
ofrece un panorama del uso de la citogenética y las técnicas 
moleculares en la determinación de la variabilidad genética 
de poblaciones, las ventajas, limitaciones y potencialidades 
de su uso, y presenta consideraciones del uso de los peces 
en investigación genómica y de las perturbaciones en 
poblaciones por origen antropogénico mediante un análisis 
de biología molecular en genética de poblaciones y estudios 
fi logenéticos. Se analizó la información secundaria de trabajos 
de investigación publicados y literatura gris disponible. Se 
concluye que en Colombia la aplicación de técnicas para el 
estudio genético de las poblaciones de peces es baja, aunque 
se observa un mayor desarrollo de estudios genéticos en las 
dos últimas décadas. En un país como Colombia en el que 
las especies presentan poblaciones sometidas a procesos de 
deterioro de su hábitat y fragmentación de ecosistemas con 
la consecuente pérdida de conectividad que limita el fl ujo 
genético, es importante el mantenimiento de la diversidad a 
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nivel genético para la conservación de la diversidad biológica 
y se hace necesario tener un mejor conocimiento de este 
componente que permita disponer de mejores herramientas 
para la planifi cación de estrategias de conservación y manejo 
de las poblaciones de peces.

Palabras clave: conservación, peces tropicales, 
diversidad, marcadores moleculares.

 

INTRODUCCIÓN
Los peces son el grupo más diverso de todos los vertebrados, 

aunque el número exacto de especies aún está por determinar. 
Cerca de 28.900 especies se enumeraban en FishBase en 
2005 (Lévêque et al., 2008), pero Nelson (2006) estima el 
número total de especies de peces en cerca de 32.500. Para 
Colombia en el año 2008 se habían estimado 1.435 especies 
de agua dulce (Maldonado-Ocampo et al., 2008) con la más 
alta diversidad de especies de peces de montaña dentro de 
la región Andina, con aproximadamente 220 especies, de 
las cuales cerca del 37 % es endémica (Jaramillo-Villa et 
al., 2010), y más de 2000 especies marinas (Mejía y Acero 
2002). Sin embargo, los peces sufren unas fuertes amenazas 
por sobreexplotación, modifi cación del régimen hídrico, la 
destrucción de hábitats, la invasión de especies exóticas, 
la pérdida de la cobertura vegetal de las cuencas, la alta 
presión sobre recursos hidrobiológicos, la contaminación, 
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y la sedimentación, entre otras, que actúan disminuyendo 
sus poblaciones naturales, poniendo en riesgo de extinción a 
muchas especies.

Debido a que la pérdida de diversidad genética 
está usualmente asociada a procesos de endogamia y 
a la reducción total de la reproducción y supervivencia 
(fi tness) (Frankham et al., 2004), el principal organismo 
internacional de conservación, la Unión Internacional 
para la Conservación de la Naturaleza (UICN), reconoce 
la necesidad de conservar la diversidad genética a nivel 
global, para que las poblaciones evolucionen y se adapten a 
los continuos cambios ambientales. Teniendo en cuenta la 
alta diversidad biológica del neotrópico, son relativamente 
pocos los estudios en genética de peces en América del Sur, 
posiblemente por falta de recursos económicos, motivación o 
interés en la aplicación de estos conocimientos para un uso 
sostenible de los recursos pesqueros (Barletta et al., 2010). Sin 
embargo, diferentes autores han tenido en cuenta aspectos 
de conservación genética, para analizar la estructura y 
la ecología en diferentes en poblaciones y comunidades 
de peces, lo que ha sido de valiosa utilidad para realizar 
recomendaciones de manejo y consecuentemente, mantener 
o incrementar su variabilidad genética (Scribner et al., 1998, 
Artoni y Almeida 2003, Pineda-Santis et al., 2004, 2007, 
López 2006, Piorski et al., 2008, Hurtado-Alarcón 2009, 
Hurtado-Alarcón et al., 2011). 

La genética de poblaciones naturales de peces y la 
aplicación de principios y métodos genéticos en el estudio 
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de la biología y manejo de pesquerías, ha estimulado el 
interés en factores relacionados con la dinámica y resiliencia 
de especies explotadas. Temas como la conectividad entre 
poblaciones de peces (Cowen et al., 2006, Treml et al., 2008), 
las escalas espaciales y temporales de la diferenciación 
poblacional (Jørgensen et al., 2005, Ruzzante et al., 2006), 
el tamaño efectivo poblacional (Hauser et al., 2002, Waples 
y Yokota 2007), la evolución inducida en las especies 
de pesquerías (Marshall y Browman 2007), el análisis 
de la variación adaptativa en poblaciones silvestres de 
peces (Conover et al., 2006) y la invasión de especies 
(Blanchet 2012), ayudan a entender los mecanismos de la 
abundancia y distribución de peces. Así mismo, contribuyen 
conceptualmente con las teorías ecológicas y evolutivas 
(Hauser y Carvalho 2008). Mientras que las aproximaciones 
clásicas se enfocan típicamente en factores que conducen a 
cambios demográfi cos en poblaciones de peces en el corto plazo
–cambio cuantitativo–, las aproximaciones genéticas evalúan 
los cambios totales en la composición de las poblaciones 
cambio cualitativo, lo cual infl uye tanto alteraciones en el 
corto plazo como características fenotípicas y la respuesta 
en el largo plazo hacia perturbaciones naturales y de origen 
humano (Frankham 2005). 

Por otra parte, existen otras aproximaciones dadas por 
estudios genéticos para llevar a cabo estudios evolutivos y 
de variabilidad genética de peces en escala de especie. Estas 
aproximaciones incluyen estudios de citogenética, útiles 
para evaluar características únicas tales como los genes 
ribosomales, los cuales pueden mapearse en diferentes 
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cromosomas mediante técnicas de la citogenética molecular 
como FISH (Fluorescence In Situ hybridization, Hibridización 
fl uorescente in situ), ayudando en la determinación de 
marcadores útiles en estudios de relaciones fi logenéticas 
entre diferentes especies y poblaciones de peces (Ghigliotti 
et al., 2010).

En el presente capítulo se aborda el uso de la citogenética 
y las principales técnicas moleculares para la evaluación de 
variabilidad genética en peces, presentando las ventajas, 
limitaciones y potencialidades de su uso y haciendo una 
revisión de la información secundaria de trabajos de 
investigación publicados y de literatura gris disponible en 
Colombia. Igualmente, se presentan consideraciones del 
uso de los peces en investigación genómica y del efecto de 
perturbaciones de origen antropogénico en poblaciones de 
peces mediante un análisis de biología molecular en genética 
de poblaciones y estudios fi logenéticos.

CITOGENÉTICA Y TÉCNICAS 

MOLECULARES PARA LA EVALUACIÓN DE 

VARIABILIDAD GENÉTICA EN PECES

El desarrollo y la aplicación de marcadores citogenéticos 
ha sido importante en la defi nición de características propias 
en la escala de especie, así como en estudios fi logenéticos 
(Oliveira et al., 2009, Ghigliotti et al., 2010). Por otra parte, 
el uso de marcadores moleculares altamente polimórfi cos 
en estudios de poblaciones silvestres, ha sido sumamente 
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valioso especialmente en los campos de la conservación y 
genética de poblaciones (Haig 1998). La variabilidad genética 
permite realizar comparaciones entre poblaciones o especies, 
ayudando a resolver preguntas de importancia evolutiva y 
puede ser de utilidad en estudios de ecología y sistemática 
en diferentes áreas (Avise 2004). Las herramientas 
básicas usadas en estudios de variabilidad genética son 
los marcadores moleculares, cuyas variaciones pueden 
ayudar a encontrar similitudes en el nivel taxonómico y 
entre poblaciones. Existe una gran variedad de marcadores 
moleculares, los cuales permiten el análisis de regiones de 
ADN nuclear (RAPDs, microsatélites, etc) y mitocondrial 
(ADNmt), así como de regiones de ARN (Panarari-Antunes et 
al., 2008), los cuales poseen la habilidad de hallar secuencias 
con diferentes patrones de herencia, diferentes modos y 
tasas de mutación, y diferentes niveles de variación genética 
(Scribner et al., 1998; Jiménez y Collada 2000), en escala 
poblacional y de especie. 

Estudios citogenéticos en peces
Usualmente los estudios citogenéticos se realizan con el fi n de 

determinar el cariotipo de las especies y un idiograma en donde 
se consigna el número, clasifi cación y estructura cromosómica. 
Sin embargo, en los análisis de variabilidad genética se trata 
de buscar polimorfi smos cromosómicos asociados a poblaciones 
geográfi cas que permitan determinar la estructura poblacional 
y la implicación en procesos reproductivos.

Los estudios citogenéticos usualmente involucran 
técnicas de bandeo que pueden dividirse en dos grupos: (1) 
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técnicas que generan bandas distribuidas en toda la longitud 
del cromosoma como las bandas G útiles para caracterizar 
el tipo de cromatina (Sumner et al., 1971), rearreglos 
estructurales y determinación de cromosomas homólogos 
con exactitud; y (2) técnicas de bandeo que generan bandas 
en número restringido y localizadas en sitios específi cos 
del cromosoma, como las bandas C centroméricas útiles 
para determinar heterocromatina constitutiva altamente 
repetida (Sumner 1972 y Martínez–Lage et al., 1994) y las 
Regiones Organizadoras del Nucléolo -RON- útiles para 
determinar localización de regiones nucleolares y variación 
en la actividad fi siológica de acuerdo al número de RON´s 
activos (Howell y Black 1980). En el caso de no detectar 
polimorfi smos específi cos de poblaciones, se utilizan bandas 
C pancentroméricas detectadas por hibridación de sondas 
especifi cas marcadas fl uorescentemente (FISH) (Clabby et 
al., 1996) y sondas de ADN ribosomal (ADNr) (Zhang et al., 
1999, Xu et al., 2001 y Cross et al., 2003).

Los peces tienen un número cromosómico muy estable, 
es decir, conservado evolutivamente, considerándose que 
el cariotipo ancestral en los peces es de 24 cromosomas 
acrocéntricos del cual se derivaron los cariotipos de los peces 
modernos, cambios que se fi jaron después de 100 millones 
de años de evolución (ver Burbano 2001). Los estudios de 
citogenética en peces han sido útiles en el análisis de la 
tendencia evolutiva, fi logenia y rearreglos cromosómicos 
(Thompson 1979, Galetti et al., 1984, Venere y Galetti 1989, 
Salas y Boza 1991, Feldberg et al., 1992, Nakayama et al., 
2002, Feldberg et al., 2003, Corrêa-Benzaquem et al., 2008, 
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Nakayama et al., 2012), estudios de biodiversidad (Bertollo et 
al., 2000, Fenocchio et al., 2000), clasifi caciones taxonómicas 
(Uribe-Alcocer et al., 1983, Durán- González et al., 1990), 
caracterización de polimorfi smos sexuales (Bertollo et al., 
2000, Sola et al., 1990), determinación de hibridaciones para 
mejoramiento de la producción y la viabilidad de genotipos 
(Salas y Boza 1991, Burbano 2001, Porto-Foresti et al., 2004) 
y en la observación de polimorfi smos y especiaciones (Sola et 
al., 1990, Bertollo et al., 2000, Nakayama et al., 2001, 2012). 
Los estudios de citogenética también han proporcionado 
información valiosa sobre las relaciones evolutivas entre 
especies de peces, la aparición de especies crípticas y 
complejos de especies, el mecanismo de la determinación 
del sexo y la evolución de los cromosomas sexuales, la 
distribución de las regiones organizadoras del nucléolo, los 
cromosomas supernumerarios, la existencia y la relación del 
entre poliploidía y la evolución (Oliveira et al., 2009). 

Para peces del neotrópico, en el año 2009 Oliveira y 
colaboradores realizaron un análisis general de los datos 
disponibles de citogenética, encontrando que la mayoría 
de las investigaciones se ha concentrado principalmente 
en especies de aguas continentales. Hallaron información 
disponible de cerca de 850 especies de peces del superorden 
Ostariophysi (475 especies de Characiformes, 318 especies 
de Siluriformes y 48 especies de Gymnotiformes), de 199 
especies de otros superórdenes, y sólo 109 especies de peces 
marinos. Para las especies estudiadas, sólo un 6% presenta 
cromosomas sexuales y alrededor del 5% tienen cromosomas 
supernumerarios o cromosomas B (Oliveira et al., 2009).
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En Hoplias malabaricus, una especie sedentaria y 
depredadora de aguas continentales que se distribuye por 
algunas de las principales cuencas en Sur América, se han 
encontrado diferentes cariomorfi smos dentro de la misma 
cuenca. Esta especie ha sido estudiada a escala citogenética 
debido a que ha mostrado diversifi cación cariotípica conspicua, 
con más de siete cariomorfi smos diferentes agrupados en tres 
clases con números cromosómicos que varían entre 2n=39-
42. La falta de híbridos entre cariomorfi smos simpátricos 
de H. malabaricus ha sido interpretada como evidencia 
de la existencia de varias especies diferentes dentro de un 
taxón nominal  (Bertollo et al., 1986, 2000). Sin embargo, 
Santos y colaboradores en 2009, usando sondas FISH para 
la subunidad 5S del ADN ribosomal nuclear y evaluando 
regiones del gen que codifi ca para el complejo enzimático 
ATPasa 6, encontraron que los patrones citogenéticos y 
moleculares de variación genética en esta especie podrían 
revelar eventos de vicarianza y dispersión involucrados 
en procesos evolutivos en escalas biogeográfi cas amplias 
(Santos et al., 2009).

En Colombia, se destacan trabajos en citogenética de 
peces como el realizado por De Greiff y Montoya en 1988 
para cuatro especies del género Brycon (Characidae): B. 
henni (ríos Guatapé y Porce y quebradas de los municipios 
de Fredonia y Caracolí, Antioquia), B. fowleri (estación de 
Choromandó en Apartadó, Antioquia), B. moorei sinuensis 
(río Sinú y estación Piscícola de la Universidad de Córdoba, 
Córdoba) y B. medemi (río Combia, municipio de Fredonia, 
Antioquia). En este trabajo, se estableció la posible existencia 
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de cromosomas sexuales y un número diploide modal para B. 
henni y B. medemi de 48 (2n = 48) y para B. fowleri y B. morei 
sinuensis de 46 (2n = 46). Estos autores destacan un alto grado 
de variabilidad en el número y la morfología en escalas inter 
e intraespecífi cas, y en escalas inter e intrapoblacionales 
para las cuatro especies (De Greiff y Montoya 1988). Otros 
estudios han logrado la caracterización cromosómica de las 
especies ícticas nativas guapucha (Grundulus bogotensis) 
y capitán (Eremophilus mutisii) del embalse del Neusa en 
Cundinamarca, Colombia, en la que se observó un número 
básico de 2n = 50 cromosomas y 2n = 54 para estas dos 
especies, respectivamente, sin evidencias de dimorfi smo 
sexual cromosómico para ambas especies (González et al., 
1989).

Para especies de la familia Pimelodidae se ha reportado 
un número diploide de 2n=56 cromosomas (Camacho 1999, 
Camacho y Burbano 1999 y Camacho et al., 2002). Estos 
últimos autores realizaron trabajos para estandarizar la 
técnica de cultivo de linfocitos de estas especies, lo cual 
condujo a la determinación de su número de cromosomas 
y del tipo de bandeo cromosómico. En ese estudio, se halló 
fragilidad cromosómica en un cromosoma homólogo del par 
10 de las especies Pseudoplatystoma magdaleniatum y P. 
Tigrinum en las cuencas de los ríos Magdalena y Orinoco, 
respectivamente. Para el capitán enano, Trichomycterus 
bogotense, el cual es un pequeño bagre del río Bogotá, 
Bohórquez (2000) encontró un número cromosómico de 
2n=54, así como la presencia de un rearreglo cromosómico 
posiblemente asociado a un mecanismo de adaptación 
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relacionado con la disminución del número de individuos de 
la población por endogamia (Bohórquez 2000).

Se han detectado además diferencias en rearreglos 
cromosómicos en los procesos de especiación en blanquillo 
(Sorubim sp.), entre Sorubim lima y S. cuspicaudus en 
el río Sinú, presentándose una inversión en una región 
organizadora del nucleolo del cromosoma 11, lo cual se ha 
pensado permitió que una región heterocromática terminal 
en el brazo del cromosoma 11 de S. lima pasara a una 
posición media en el brazo largo en el cromosoma 12 de 
la especie S. cuspicaudus. Estos hallazgos han revelando 
diferencias importantes entre los ejemplares del blanquillo 
de distribución transandina y los de las cuencas del 
Amazonas y Paraná, apoyando las diferencias morfológicas, 
morfométricas y merísticas que sustentan su descripción 
como especies diferentes (Valenzuela 2001). 

Silva (2001) encontró para el bocachico, Prochidolus 
magdalenae, en la madrevieja del río Guarinó en la cuenca 
del Magdalena,  un número diploide de 2n=54 cromosomas y 
la presencia de un par grande de cromosomas metacéntricos 
como posible mecanismo de determinación sexual que 
encaja en un sistema ZZ/ZW.  Parada et al., (2003) estudió el 
cariotipo de Brycon Amazonicus, encontrando que el primer 
par de cromosomas metacéntricos es de tamaño superior 
al del resto de los cromosomas del cariotipo, característica 
común para las especies del género Brycon por lo que se ha 
considerado como marcador cromosómico en los bricónidos. 
Así mismo en 2008, David-López et al., no encontraron 
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dimorfi smo sexual en cariotipos de B. henni, mostrando en 
los análisis de las metafases mitóticas un número diploide 
de 2n=50 cromosomas, difi riendo de esta forma de lo hallado 
por De Greiff y Montoya en el año 1988 (David-López et al., 
2008).

Estudios de variabilidad genética usando 

marcadores bioquímicos y moleculares en 

peces

Estudios de Electroforesis de Aloenzimas e 
Isoenzimas

El análisis de propiedades electroforéticas de aloenzimas 
(enzimas con función idéntica pero distintos patrones de 
migración electroforéticos codifi cados por diferentes alelos 
del mismo locus) e isoenzimas han sido aplicados al estudio 
de peces en el neotrópico por diferentes autores como Levy 
et al., (1998), Beheregaray y Levy (2000) quienes lo usaron 
para establecer variaciones a nivel poblacional en peces 
marinos, y Freitas et al., (2003) para verifi car posible 
estructuración genética usando polimorfi smos de isoenzimas 
en peces de arrecifes coralinos. También los polimorfi smos 
de isoenzimas han sido útiles para revelar la presencia de 
especies cripticas (Solé-Cava et al., 1983, Solé-Cava y Levy 
1987), evaluar diferenciación intraespecifi ca separando 
poblaciones que divergen por separación geográfi ca (Renno 
et al., 1990), investigar aspectos evolutivos (Avise y Selander 
1972, Powers y Schulte 1998), taxonómicos (Chiari y Sodre 
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1999, Zawadzki et al., 2000), fi logenéticos (Mamuris et al., 
1999) y a la delimitar las poblaciones de especies explotadas 
comercialmente (Revaldaves et al., 1997).

El uso de aloenzimas e isoenzimas en especies de peces 
en Colombia destaca los trabajos  realizados por Gallo 
(2000), Gallo y Díaz-Sarmiento (2003) quienes estudiaron 
la variabilidad genética del bagre rayado Pseudoplatystoma 
fasciatum a través del análisis de 15 loci codifi cadores de 
proteínas en muestras de tejido hepático tomadas en tres 
localidades del río Magdalena, estableciendo valores promedio 
de heterocigocidad muy bajos y la ausencia de polimorfi smos 
en los sistemas enzimáticos evaluados. Ramírez Gil (2001) 
utilizó las isoenzimas para evaluar la variabilidad entre las 
poblaciones de Pseudoplatystoma fasciatum y P. tigrinum, 
dos especies de pimelódidos en las cuencas del Orinoco y del 
Amazonas sin encontrar variaciones en el nivel de la enzima. 

Montaño-Arias (2001, 2003) estudió la variabilidad 
genética de estas mismas especies en ocho poblaciones de 
los ríos Orinoco, Magdalena y Caquetá, encontrando que 
las dos especies tienen valores cercanos al de poblaciones 
conespecífi cas y que intrapoblacionalmente hay una 
amplia diversidad genética en ambas especies. Igualmente, 
Montaño-Arias et al., (2002) y Montaño-Arias y Gallo (2003) 
estudiaron la genética de las poblaciones de P. fasciatum de 
diferentes zonas del río Magdalena por medio de electroforesis 
de alozimas en 20 loci encontrando que hay una reducción 
drástica de la variabilidad genética en cerca de un 80 por 
ciento, Montaño-Arias (2008) analizó la variabilidad genética 
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de esta misma especie en los sectores del alto río Meta y el 
bajo Guaviare en Inírida, con quince sistemas isoenzimáticos 
y Montaño-Arias et al., (2010) para esta misma especie en las 
localidades de La Dorada (cuenca del Magdalena) y Leticia 
(cuenca del Amazonas), observaron ciertas diferencias 
estructurales a partir del patrón electroforético de 10 locus, 
reconociendo algunos alelos privativos y otros de baja 
frecuencia, y encontrando relativa heterogeneidad basada en 
el aislamiento reproductivo por las condiciones geográfi cas 
de las cuencas, en donde la variabilidad debe ser evaluada 
a nivel intrapoblacional para tener una idea más clara de la 
dinámica actual de cada cuenca. Estos autores señalan que 
los individuos sufren procesos dispersivos (mutación, deriva, 
selección) o sistemáticos que explicarían la coexistencia 
de genes deletéreos. Otros estudios desarrollados con 
isoenzimas se han realizado para las especies cachama 
blanca (Piaractus brachypomus) en la Amazonía colombiana 
(Montaño-Arias y Forero 2003).

Estudios con marcadores moleculares de 

ADN

Estudios con marcadores RAPD (Random Amplifi ed 
Polymorphic DNA, Polimorfi smos de ADN 
Amplifi cados Aleatoriamente)

La técnica de marcadores RAPD´s (Random Amplifyed 
Polimorphic DNA – Polimorfi smos de ADN Amplifi cados 
Aleatoriamente) (Williams et al., 1990), permite obtener 
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información de una forma más sencilla sobre especies de las 
cuales no se tiene una información previa de sus secuencias, 
generando datos con mayor variación que la electroforesis de 
aloenzimas, pero con la desventaja de que la contaminación, 
la preparación de muestra y las mismas condiciones de PCR 
pueden reducir su confi abilidad y reproducibilidad debido 
al uso de cebadores aleatorios (Black 1993). Este marcador 
molecular es una herramienta útil para evaluar polimorfi smo 
genético en las poblaciones estudiadas y obtener información 
sobre su diversidad genética, sin tener un conocimiento 
previo de la genética de la especie en cuestión (Barman et 
al., 2002, Barfai et al., 2003), como lo exigen marcadores 
moleculares como los microsatélites y RFLP’s (Hartl y Clark 
1997, Kang et al., 2006, Moreira et al., 2007). Sin embargo, 
el alineamiento de cebadores al azar, no garantiza que las 
bandas que co-migran sean homólogas (homoplasia), y con 
la desventaja para los estudios de genética poblacional en 
donde se prueban las desviaciones del equilibrio Hardy-
Weinberg, de que los RAPDs son marcadores dominantes, 
por lo que no es posible detectar los heterocigotos a menos 
que se cuente con el cebador que amplifi que el otro alelo 
(Black 1993, Loxdale y Lushai 1998).

En Sur América los marcadores RAPD´s han sido 
usados para determinar el nivel de diferenciación genética 
intre e interpoblacional de Hoplias malabaricus en Brasil 
encontrándose alta diversidad genética entre los ríos Paraná 
y Tibagi y sugiriendo la presencia de especies no descritas 
(Dergam et al., 1998) y han presentado aportes importantes 
para conocer aspectos de eventos fi logeográfi cos de la especie 
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(Dergam et al., 2002). Igualmente, se han usado ampliamente 
en varias especies de peces del género Brycon - (B. lundii, 
Wasko y Galetti 2002; B. cephalus, Wasko et al., 2004; B. 
henni, Pineda-Santis et al., 2004, 2007, Hurtado-Alarcón 
2009, Hurtado-Alarcón et al., 2011; B. hilarii, Sanches y 
Galetti, 2007; B. orbignyanus, Lopera-Barrero et al., 2006, 
2008), así como en otras especies de peces de la familia 
Characidae (Pineda-Santis et al., 2004) y en Oreochromis 
niloticus (Povh et al., 2005, Vieira et al., 2005). 

En Colombia, Ramírez Gil (2001) establece diferencias 
entre las poblaciones de Pseudoplatystoma fasciatum y P. 
tigrinum de las cuencas del Orinoco y del Amazonas sobre la 
base de los resultados de RAPD para ambas especies. Para 
la Cuenca del Magdalena se ha realizado la caracterización 
genotípica así como la evaluación de su estructura poblacional 
con marcadores moleculares RAPD para Brycon henni 
(Pineda-Santis et al., 2004, 2007, Hurtado-Alarcón 2009, 
Hurtado-Alarcón et al., 2011, Mancera-Rodríguez et al., 
2012). Pareja (2002), estudió la variación genética de cinco 
poblaciones naturales y una en cautiverio de Brycon henni 
en el departamento de Antioquia, encontrando dos grandes 
grupos según la zona geográfi ca de procedencia de los 
individuos, diferenciándose las poblaciones pertenecientes 
a la cuenca del río Cauca de aquellas pertenecientes a la 
cuenca del río Magdalena (Pareja 2002). Igualmente, se 
han realizado análisis de marcadores RAPD con diferentes 
juegos de cebadores, los cuales permitieron estimar 
variabilidad genética y estructura poblacional de la especie 
(Pineda Santis et al., 2004, 2007). Hurtado-Alarcón (2009), 
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Hurtado-Alarcón et al., (2011) encontraron diferenciación 
genética entre las poblaciones de Brycon henni muestreadas 
en las cuencas de los ríos Nare y Guatapé, en Antioquia, 
explicada por los movimientos de migración que realiza esta 
especie (laterales cauce principal-quebradas-cauce principal 
y movimientos río arriba), y aumentada por el efecto de 
los embalses manteniendo un bajo fl ujo genético entre las 
poblaciones.

Estudios con AFLP (Amplifi ed Fragment Length 
Polymorphism - Polimorfi smos de Longitud en 
Fragmentos Amplifi cados de ADN)

La técnica de Polimorfi smos de Longitud de Fragmentos 
Amplifi cados (AFLP, Amplifi ed Fragment Length 
Polymorphism) combina la especifi cidad, resolución y poder 
de muestreo de la digestión con enzimas de restricción con 
la velocidad y versatilidad de detección de polimorfi smos 
mediante PCR (López-Macías et al., 2009). Esta técnica se 
basa en la amplifi cación selectiva de fragmentos genómicos 
previamente digeridos con enzimas de restricción a los 
cuales se les ha ligado adaptadores de ADN. Esta técnica 
puede utilizarse sin el conocimiento previo de la secuencia 
nucleotídica del organismo bajo estudio, genera información 
sobre un gran número de loci, lo que permite hacer una 
exploración rápida de todo el genoma y en comparación 
con RAPD, exhibe un alto grado de reproducibilidad. Sin 
embargo, como todo marcador dominante no permite 
identifi car heterocigotos, los sitios de corte suelen ubicarse 
en los centrómeros y telómeros de los cromosomas, y 
metodológicamente es una técnica dispendiosa, de difícil 
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estandarización debido a que requiere ADN de excelente 
calidad y la separación de los fragmentos se hace usualmente 
en grandes geles de poliacrilamida teñidos con nitrato de 
plata.  Sin embargo, algunos de estos problemas técnicos 
se podrían mejorar si se utilizan cebadores marcados 
fl uorescentemente y la separación de fragmentos se hace un 
secuenciador de ADN automatizado.

Los análisis de AFLP se han aplicado en varias especies 
de peces como Tilapia (Oreochomis spp) por Agresti et al., 
(2000); en trucha arco iris (Onchorynchus mykiss) por Young 
et al., (1998) y en Ictalurus spp. por Liu et al., (1998). Para 
Colombia, Guerrero (2003), Guerrero y Burbano (2004) 
evaluaron la estructura genética de las poblaciones del 
blanquillo Sorubim cuspicaudus en la cuenca del rio Sinú a 
partir de marcadores moleculares AFLP’s encontrando 55 loci 
polimórfi cos en la población estudiada con un alto grado de 
endogamia y una subestructuración entre baja a moderada, 
y Lamprea et al., (2004a) presentan las modifi caciones 
realizadas para extracción de ADN y los protocolos para la 
obtención de marcadores AFLP para Sorubim cuspicaudus.

López-Macías et al., (2009) estudiaron la estructura 
genética de las poblaciones de bocachico Prochilodus 
magdalenae en estaciones de captura del río Cauca 
mediante el marcador molecular AFLP, con el propósito 
de evaluar la variabilidad y tasas de migración, y de esta 
manera establecer el efecto de las barreras fi siográfi cas y 
contaminantes del río Cauca sobre el genoma de esta especie 
íctica, encontrando cinco subpoblaciones de bocachico y 
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una separación poblacional estadísticamente signifi cativa 
entre tres subpoblaciones con la mayor heterocigosidad 
promedio esperada, en la población de La Balsa (0.365) y la 
menor en Riofrío (0.039) y valores FST, y Nm que indican 
una estructura genética con moderado intercambio de 
genes y constituida por poblaciones separadas por barreras 
contaminantes y fi sio-hidrográfi cas.

Estudios con secuenciación de 

regiones del ADN mitocondrial en 

peces
El ADN mitocondrial es una molécula circular, presente 

en múltiples copias (102-104 por célula), presenta herencia 
materna, se replica sin recombinación y presenta una 
tasa de evolución mayor que la del genoma nuclear (Avise 
2004, Saccone et al., 2000). Los genes mitocondriales 
son ampliamente usados en genética de poblaciones y 
estudios evolutivos a diferentes niveles de divergencia. Los 
polimorfi smos de secuencias de nucleótidos de genes con 
rápida evolución se utilizan para evaluar relaciones entre 
taxas recientemente divergentes (Avise 2004, Simon et al., 
1994, Page y Holmes 1998). Por su herencia uniparental, uno 
de los cuidados que deben tenerse con el uso de secuencias 
de ADN mitocondrial, es la posibilidad de que ocurran 
fenómenos de hibridación o introgresión génica en la especie 
bajo estudio, los cuales no puede ser discriminados por esta 
técnica.
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En peces, el ADN mitocondrial ha sido útil en la 
evaluación de peces reintroducidos de una línea genética 
específi ca (Danzmann et al., 1991). Esto debe mencionarse 
puesto que usualmente las empresas generadoras de energía 
llevan a cabo programas de repoblamiento de peces (Daley 
1993), y son pocas las compañías que realizan análisis de 
variabilidad genética de poblaciones naturales. Sin embargo, 
un programa exitoso de rehabilitación debe mantener o 
incrementar la diversidad genética de las especies silvestres 
afectadas, debido a que la variabilidad genética es primordial 
para mantener la capacidad de los peces reintroducidos para 
adaptarse a condiciones ambientales fl uctuantes (Avise 
2004).

La región control, la principal secuencia no codifi cante 
del ADN mitocondrial, constituye una de las regiones 
más variables en peces. Ésta región se caracteriza por un 
desplazamiento de bucle, conocido como D-loop, el cual es un 
segmento de ADN que marca el comienzo de la duplicación de 
la molécula de ADN. Esta región control contiene secuencias 
altamente polimórfi cas, y su tasa de sustitución nucleotídica 
es entre 2-5 veces más rápida que la observada en genes que 
codifi can para proteínas. Debido a que las mutaciones sea 
acumulan más rápidamente en la región control, ésta es la 
secuencia de ADN mitocondrial más elegida para realizar 
estudios genéticos poblacionales y evolutivos, entre especies 
muy relacionadas y entre diferentes poblaciones de una 
misma especie, incluyendo peces (Aboim et al., 2005, Kang 
et al., 2005).
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Hrbek et al., (2005, 2007) en Sur América, usaron 
secuencias de ADN mitocondrial para evaluar la hipótesis 
nula de no diferenciación genética basado en un modelo de 
aislamiento por distancia que permiten plantear estrategias 
de conservación en la especie Arapaima gigas. Evaluaron 
dos regiones discontínuas de los genes NADH1 y ATPasa, 
en 139 indivíduos de A. gigas de ocho sitios diferentes de 
la cuenca del río Amazonas en Perú y Brasil, encontrabndo 
34 haplotipos diferentes separados por 44 sitios segregantes 
(Hrbek et al., 2005, 2007).

Igualmente, se han realizado análisis genéticos y 
fi logenéticos de poblaciones del género Prochilodus basados 
en secuencias de ADN mitocondrial (Sivasundar et al., 
2001, Turner et al., 2004, Ortí et al., 2005). Sivasundar et 
al., (2001), utilizaron secuencias de las subunidades 6 y 8 
del gen que codifi ca para ATPasa, para inferir las relaciones 
fi logenéticas de especies de Prochilodus en 21 especímenes 
de este género en las cuencas de los ríos Paraná, Amazonas, 
Orinoco y Magdalena. Encontraron que cada cuenca 
hidrográfi ca contiene un grupo monofi lético de linajes de ADN 
mitocondrial, y en el orden de ramifi cación los ejemplares 
de la cuenca del Magdalena tienen una posición basal con 
posterior derivación del Orinoco, Amazonas y Paraná. 
Los haplotipos de P. magdalenae (cuenca del Magdalena) 
se separaron de todos los demás haplotipos de ADNmt de 
Prochilodus por al menos 4%. Las distancias genéticas entre 
peces en las cuencas de los ríos  Paraná, Amazonas y Orinoco 
fue menor, entre 0,8% y 2,5% (Sivasundar et al., 2001). Por su 
parte, Turner et al., (2004), realizó un análisis fl ogeográfi co 



260

Biología Molecular aplicada a la producción animal y la conservación de especies silvestres

con ADN mitocondrial para el género Prochilodus en el 
que incluyó muestras de P. magdalenae para estimar las 
tasas de mutación para los genes de ADN(mt) estudiados, 
encontrando para el gen ND4 que la especie divergía en un 
10.39% con relación a otras especies del género. De manera 
similar, P. magdalenae se diferenció del resto de especies 
evaluadas en un 5,39%, con relación al gen que codifi ca 
para el complejo citocromo oxidasa I –COI.  Tomando ambos 
loci juntos, P. magdalenae fue 7.12% divergente de otras 
especies de Prochilodus. La divergencia de nucleótidos entre 
P. magdalenae y el resto de especies de Prochilodus implica 
que el promedio del sitio por las tasas de mutación (m) de 
estos genes que codifi can la proteína es 0,52x10-8 para la 
región ND4, 0,27x10-8 para la región COI, y 0,36x10-8 para 
ambos genes (Turner et al., 2004).

Estos dos trabajos apoyan la idea de que el aislamiento 
geográfi co de linajes a través de los drenajes principales 
es una parte importante del proceso de especiación en el 
género, ya que las hipótesis basadas en ADN mitocondrial 
de relaciones de las especies de Prochilodus son consistentes 
con evidencia geológica documentada del surgimiento de la 
Cordillera Oriental 10 millones de años atrás (Lundberg et 
al., 1998) como un evento de temprana separación vicariante 
que aisló las poblaciones de peces en el sistema de la cuenca 
del río Magdalena. Por su parte, Ortí et al., (2005) estudió 5 de 
las 13 especies incluidas en el género Prochilodus (lineatus, 
nigricans, rubrotaeniatus, mariae, y magdalenae) con base 
en secuencias de la región control del ADN mitocondrial y del 
tercer intrón de un gen nuclear, encontrando 87 haplotipos 
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únicos diferentes y separando claramente las cinco especies 
en grupos monofi léticos relacionados con su distribución 
geográfi ca (Ortí et al., 2005). De forma similar, Ochoa-Orrego 
et al., (2009), discriminaron 14 especies de peces migratorios 
en la cuenca del río Magdalena usando el código de barras 
genético, el gen mitocondrial citocromo oxidasa subunidad1 
(cox1) (Ochoa-Orrego et al., 2009).

Mancera-Rodríguez et al., (2012) realizaron el análisis de 
secuencias de la región control de ADN mitocondrial para 
ejemplares de sabaleta Brycon henni en las cuencas de los ríos 
Nare y Guatapé, Colombia, encontrando diferencias genéticas 
entre ambas cuencas (Mancera-Rodríguez et al., 2012). 
Para la Orinoquia, Oliveira et al., (2010) estudió la genética 
poblacional mediante la secuenciación del gen mitrocondrial 
citocromo b y genotipifi cación de cuatro loci microsatélites 
para 51 individuos de arawana azul (Osteoglossum ferreirai), 
encontrando que los resultados del citocromo b indicaron 
ausencia de sitios variables y los microsatélites mostraron 
heterocigosidad observada signifi cativamente menor a 
la esperada, indicando pérdida de diversidad genética. 
Estos autores, compararon los resultados obtenidos con un 
estudio previo en Brasil, realizado en la arawana plateada 
(Osteoglossum bicirrhosum) concluyendo que el tener 
regulación en la pesca puede favorecer la diversidad genética 
de la población, ya que la pesca parece ser el factor que más 
contribuye a la pérdida de diversidad en esta especie.

En especies marinas del neotrópico, Rocha-Olivares 
y Sandoval-Castillo (2003), evaluaron la diversidad 
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mitocondrial y estructura genética en poblaciones 
alopátricas de Lutjanus peru. Rocha-Olivares et al., (2006), 
detectaron estructura genética en la especie pelágica 
Coryphaena hippurus usando RFLPs del gen mitocondrial 
NADH1 para poblaciones del pacífi co. Por su parte, Olivares 
et al., (2010) realizaron la identifi cación de las especies 
Mugil lisa, Mugil curema y Mugil cephalus usando RFLPs 
del gen mitocondrial citocromo oxidasa subunidad I (COI) 
encontrando que los patrones de restricción generados 
empleando la endonucleasa Hae III permitieron la obtención 
de un perfi l único para cada especie y Sotero-Caio y Baker 
(2010) evaluaron la fi logeografía de siete especies de la 
familia Mugilidae en Brasil, buscando esclarecer el status 
taxonómico de M. liza y M. platanus empleando los genes 
mitocondriales Citocromo Oxidasa Subunidad I (COI) 
de 650pb y 16S rRNA de 600pb mostrando claramente la 
existencia de seis clados correspondientes a las especies 
analizadas con excepción de M. liza y M. platanus que 
formaron un sólo clado con una distancia genética de 0,025 
sugiriendo que ambas constituyen una sola especie.

Estudios con regiones  de ADN microsatélite
Los microsatélites son una serie de motivos de repeticiones 

cortas (2-13 pb) en el ADN nuclear, constituyen uno de los 
marcadores genéticos neutros más ampliamente utilizados 
en estudios evolutivos y ecológicos. Su popularidad radica 
en su cercana ubiquidad, generalmente alto nivel de 
polimorfi smo, facilidad relativa para rastreo una vez se 
han aislado y exhiben herencia mendeliana y codominancia 
(Jarne y Lagoda 1996). Debido a que solo unas pocas copias 
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son sufi cientes para la amplifi cación por PCR, son de 
invaluable valor en estudios de conservación de poblaciones 
contemporáneas, así como el análisis genético temporal a 
largo tiempo utilizando ADN antiguo (Hutchinson et al . 
2003). Se recomiendan cuando otros marcadores no muestran 
un adecuado grado de polimorfi smo. 

Sin embargo, las ventajas potenciales de los 
microsatélites también pueden aumentar la incidencia de 
errores de genotipifi cación que conllevan a una defi ciencia 
de heterocigotos (Shaw et al., 1999), los cuales sesgan 
potencialmente el análisis genético de la población porque 
causan desviaciones de las proporciones HW de una 
manera similar a los ocasionados por procesos biológicos 
tales como endogamia, apareamiento asociativo o efecto 
Wahlund. Varios factores parecen infl uenciar los errores en 
la genotipifi cación: (i) Concentraciones pequeñas del ADN 
molde (Wandeler et al., 2003), que puede resultar en fallas 
de amplifi cación debido al error de muestreo estocástico 
(allelic dropout, Miller y Waits 2003), (ii) Amplifi cación 
preferencial de alelos pequeños donde el alelo más grande falla 
específi camente para amplifi car (por ejemplo alelo grande 
marginado o dominancia del alelo pequeño, Wattier et al., 
1998), (iii) Alelos nulos que no pueden ser amplifi cados debido 
a mutaciones que ocurren en los sitios de alineamiento del 
primer, produciendo patrones de falsos homocigotos (Shaw et 
al., 1999), (iv) Homoplasia en el que no es posible discriminar 
si dos fragmentos de igual tamaño realmente corresponden a 
dos secuencias diferentes, (v) Artefactos de amplifi cación, se 
producen por deslizamiento de la ADN polimerasa durante 
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la amplifi cación PCR lo cual genera productos “tartamudos” 
que difi eren del molde original por múltiplos de la longitud 
de la unidad de repetición (Shinde et al., 2003). Son comunes 
en loci de dinucleótidos, haciendo difícil discriminar entre 
homocigotos y heterocigotos. Otro artefacto es el conocido 
como bandas sombra (Litt et al., 1993) o “Pico +A”, el cual 
se forma por el deslizamiento de la Taq polimerasa durante 
PCR y por la habilidad de esta polimerasa para adicionar 
una base extra al extremo de los fragmentos amplifi cados 
en una manera dependiente del molde (Hu 1993). Aun 
cuando este último artefacto puede ser reconocido por un 
ojo experimentado, puede conducir a malas interpretaciones 
cuando el software determina automáticamente los alelos 
de la muestra. Por lo anterior, el operador debe chequear 
visualmente todas las trazas y la asignación que el software 
hace del alelo, lo cual consume tiempo y promueve errores 
humanos después de unos pocos chequeos, y (vi) Artefactos 
de electroforesis (Prithiviraj et al., 2001) que se producen 
cuando se utilizan altas concentraciones de productos 
PCR en secuenciadores automatizados (Ej. ABI 377). Su 
ocurrencia está relacionada con la sensibilidad del primer 
y optimización de las condiciones de amplifi cación y pueden 
causar dos clases de errores de genotipifi cación, uno es la falsa 
identifi cación de homocigotos ciertos como heterocigotos y el 
otro, la asignación incorrecta del alelo en los heterocigotos 
ciertos, siendo el primero el más común.

A la fecha se han propuesto varias alternativas para 
solucionar los problemas de genotipifi cación de microsatélites, 
entre las que se destacan:
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1. Hacer seguimiento de los errores de genotipifi cación 
e identifi car sus causas para aclarar los datos y validar los 
resultados fi nales de acuerdo a la precisión requerida (Bonin 
et al., 2004). Específi camente se recomienda: (i) tomar 
precauciones efi cientes para prevenir contaminaciones y 
artefactos técnicos, (ii) usar sistemáticamente muestras 
ciegas y automatización, (iii) experiencia y rigor en el trabajo 
del laboratorio y registro y (iv) reporte sistemático de la tasa 
de error en los estudios de genética de poblaciones.

2. Procurar la escogencia de tetranucleótido y 
trinucleótidos, en lugar de dinucleótidos, para eliminar 
efectos que confunden los alelos falsos (Taberlet y Luikart 
1999).

3. Control de la concentración de ADN y número de 
ciclos de PCR. La eliminación de artefactos de electroforesis 
manipulando la concentración del molde de ADN o el número 
de ciclos PCR, requiere optimización específi ca de locus y 
posiblemente específi ca de muestra, lo cual constituye una 
opción inefi ciente en estudios a gran escala. La optimización 
de la pre-PCR de las concentraciones del molde tampoco es 
posible donde las cantidades del ADN molde varían entre 
las muestras y en la presencia de ADN no blanco, como con 
fuentes de ADN subóptimas tales como heces. 

4. Diluciones de productos PCR en corridas posteriores. 
Aun cuando esta alternativa podría ser usada para solucionar 
los artefactos de electroforesis, el requerimiento de pre-
corridos es una opción inefi ciente en estudios a gran escala. 

5. Precorrer los geles a 3KV por una hora antes de que la 
muestra se cargue cuando se genotipifi ca con secuenciadores 
ABI 377, para evitar artefactos de electroforesis. 
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6. Uso de la ADN polimerasa Pfu durante o después de 
PCR para eliminar el pico sombra (Ginot et al., 1996). Se ha 
encontrado que en algunos casos la enzima Pfu no es capaz 
de remover estos extremos probablemente por competencia 
entre su actividad exonucleasa y la extendasa de la Taq 
polimerasa, ya que ambas enzimas son activas a 72ºC. La 
utilización de la polimerasa Pfu sola durante PCR, evita los 
problemas de adición de base extra (Hu 1993) y se ha usado 
exitosamente en genotipifi cación fl uorescente (Pritchard et 
al., 1995), pero su efi ciencia es más baja que la de la Taq 
polimerasa, lo que hace necesario precipitar las muestras 
durante análisis múltiple. 

7. Uso de la ADN polimerasa T4 después de PCR para 
eliminar el pico sombra (Ginot et al., 1996). Se pensaba que 
la T4 actuaba solamente sobre fragmentos de doble cadena 
y que era capaz de remover efi cazmente la base extra, pero 
se ha encontrado que en algunas ocasiones la remoción 
depende de la muestra y que el error del 5% del Genotyper 
se reduce solo en un 0.25% (Ginot et al., 1996). Estos autores 
encontraron que la T4 también actúa sobre fragmentos de 
cadena sencilla lo cual signifi ca que su concentración debe 
ajustarse dependiendo de la concentración del cebador usado.

8. Uso de programas que permitan detectar errores en la 
genotipifi cación (Valière 2002,  Ewen et al . 2000, Marshall 
et al., 1998, Oosterhout et al., 2004, Matsumoto et al., 2004).

En el caso de peces suramericanos han sido publicados 
marcadores microsatélite para un número limitado de especies 
como Piaractus mesopotamicus (Calcagnotto et al., 2001), 
Astyanax fasciatus (Strecker, 2003), Arapaima gigas (Farias 
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et al., 2003), Brycon opalinus (Barroso et al., 2003, 2005), 
Eigenmannia sp. (Moysés et al., 2005), Pseudoplatystoma 
corruscans (Revaldaves et al., 2005), Brycon hilarii (Sanches 
y Galetti, 2006) y Prochilodus costatus (Carvalho-Costa et 
al., 2006), Prochilodus argenteus (Barbosa et al., 2006, 2008), 
Zungaro jahu (Carrillo-Avila et al., 2009), Salminus hilarii 
(Viana-Silva y Silva-Hilsdorf 2011), Prochilodus lineatus 
(Rueda et al., 2011). Otros trabajos se han implementado 
con el fi n de obtener datos de diversidad genética a 
través de técnica de marcadores microsatelitales como los 
desarrollados para Piaractus mesopotamicus (Povh et al., 
2008), Brycon insignis (Kayoko-Matsumoto y Silva-Hilsdorf 
2009); Colossoma macropomum (Santos et al., 2009) y para 
plantear estrategias de conservación en Arapaima gigas 
(Hrbek et al., 2007).

Para Colombia, Rueda et al., (2011) evaluó la diversidad 
alélica de 13 nuevos loci microsatellite en cinco especies del 
genero Prochilodus de Suramérica, incluyendo ejemplares de 
P.magdalenae del río magdalena encontrando que al menos 
nueve de los loci se puede aplicar de forma segura para 
estudiar la diversidad genética y estructura de la población 
en diferentes especies de Prochilodus y determinó n número 
de alelos por locus entre 4 y 11 (n = 8 individuos), y valores 
de heterocigocidad para de P.magdalenae observada entre 
0.0 y 1.0 (Rueda et al., 2011). Por su parte, Bayona-Vásquez 
y Burbano (2007), Bayona (2008) han desarrollado primers 
de regiones microsatélites para la pacora Plagioscion 
magdalenae, especie en estado de vulnerabilidad en las 
cuencas colombianas. En este trabajo, se obtuvo ADN para 
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amplifi caciones a partir de muestras de músculo colectadas 
en cuatro puntos de la cuenca del río San Jorge y se 
aislaron primers microsatelitales especie-específi cos para 
P. magdalenae mediante amplifi cación cruzada con primers 
de otras especies de peces lejanas (Pseudoplatystoma 
corruscans, Pimelodella chagressi, Prochilodus argenteus y 
Prochilodus costatus). 

En la cuenca del Sinú, Castiblanco (2003) realizó estudios 
de diversidad genética de Oreochromis niloticus. En la 
misma cuenca, López (2006) estudió la variabilidad genética 
y estructura poblacional de Brycon moorei sinuensis con el 
uso de marcadores microsatélites en individuos colectados en 
ambientes naturales y en cuatro criaderos de peces, encontrando 
una baja variabilidad genética y haciendo recomendaciones 
para la utilización de parentales silvestres en las salas de 
incubación con fi nes de repoblamiento. Otros estudios para 
esta cuenca han evaluado la variabilidad genética y estructura 
poblacional utilizando estos marcadores en la dorada Brycon 
morei sinuensis, (López 2003 y López et al., 2004), el bocachico 
Prochidolus magdalenae (Santacruz 2003 y Santacruz et al., 
2004) y en mojarra amarilla Caquetaia krausii (Lamprea 2003 
y Lamprea et al., 2004b). Lamprea et al., (2004a) presentan 
las modifi caciones realizadas para extracción de ADN a partir 
de tejidos de Caquetaia kraussii, Brycon moorei sinuensis 
y Prochilodus magdalenae así como los protocolos para la 
obtención de marcadores microsatélites para estas especies.

Para el río San Jorge, se han realizado trabajos 
de variabilidad y estructura genética con marcadores 
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microsatélitales como los realizados por Cabarcas (2008) y 
Cabarcas y Burbano (2008) quienes evaluaron la variabilidad 
y estructura genética de Sorubim cuspicaudus en las 
localidades de Montelíbano, Ayapel, San Marcos y San Benito, 
con cebadores heterólogos de especies cercanas, encontrando 
que las heterocigosidades observadas son menores que lo 
esperado en una población panmíctica con un alto grado de 
endogamia y una subestructuración moderada, en donde la 
diferenciación genética entre los individuos en cada localidad 
es menor a la que presentan en la población total. Los análisis 
de similitudes revelados por el fl ujo génico, la identidad y 
distancia genética y el Análisis de Correspondencia Factorial, 
determinaron dos grupos genéticamente diferentes, en el 
primero se agrupan las localidades de Montelíbano y Ayapel, 
mientras que en el segundo se encuentran San Marcos y San 
Benito. Sin embargo, existen diferencias genéticas evidentes 
entre las localidades de cada uno de los grupos. Las pruebas 
realizadas de cuello de botella indican que la población sufrió 
una reducción reciente del tamaño efectivo, lo que indujo a 
la endogamia dentro de cada una de las localidades y por 
efecto de deriva, aumentó la diferenciación genética de los 
individuos. 

Gallo (2008) y Gallo y Burbano (2008) evaluaron la 
variabilidad y estructura genética de Ageneiosus caucanus 
en dos poblaciones del río San Jorge, mediante loci 
microsatélitales heterólogos encontrando que las poblaciones 
mostraron desviación signifi cativa del equilibrio Hardy-
Weinberg principalmente por defi ciencia de heterocigotos 
consecuencia especialmente de una diferenciación genética 
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moderada, endogamia, presencia de alelos nulos y altos 
niveles de fl ujo génico que confi rman la homogeneidad de 
la población y no detectaron cuellos de botella recientes 
en la población. Por su parte, Useche (2010) realizó 
la caracterización genética de la población de Hoplias 
malabaricus en el río San Jorge, usando la amplifi cación 
de seis loci microsatelitales heterólogos, encontrando una 
alta variabilidad genética y defi niendo que no se presentan 
cuellos de botella recientes, a pesar de la existencia de tres 
subpoblaciones bien diferenciadas ubicadas en las ciénagas 
de Ayapel, San Marcos y San Benito. Perdomo (2008) estudió 
la variabilidad y estructura genética de Pseudoplatystoma 
magdaleniatum para las cuencas del San Jorge, Cauca y 
Magdalena, encontrando baja diferenciación genética entre 
los individuos de las tres cuencas cuyos ríos confl uyen en la 
región de La Mojana, y Perdomo et al., (2009) encontraron 
diferencias genéticas que confi rman tres nuevas especies del 
genero Pseudoplatystoma (P. magdaleniatum, P. punctifer y 
P. orinocoense).

Se han realizado trabajos en Prochilodus magdalenae 
en la cuenca de los ríos San Jorge y Magdalena (Cuartas 
2008, Builes et al., 2008, Hernández-Escobar et al., 2008, 
Fernández-García et al., 2009). Builes et al., (2008), utilizaron 
siete microsatélites inter-específi cos del género Prochilodus 
para el estudio genético-poblacional del bocachico 
(Prochilodus magdalenae) en 19 localidades ubicadas en las 
zonas representativas de la cuenca del río Cauca y una en 
Puerto Berrío, Antioquia (Cuenca del río Magdalena). Por 
su parte, Hernández-Escobar et al., (2008) analizaron 4 loci 
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microsatélites descritos para la especie Prochilodus costatus 
(Pcos 03, Pcos 14, Pcos 17 y Pcos 20), mediante amplifi cación 
heteróloga por PCR y electroforesis capilar en secuenciador 
automático, en individuos de dos sitios de colecta en la zona 
de Betania, cuenca alta del río Magdalena El tamaño de 
alelos del P. magdalenae correspondió al rango en tamaño 
observado en P. costatus. La efi ciencia de la amplifi cación de 
heterólogos está en un 80% en P magdalenae y los autores 
sugieren que la habilidad de estos marcadores microsatélites 
para utilizarse en amplifi cación de loci ortólogos en esta 
especie fi logenéticamente relacionada, proporcionan una 
herramienta adecuada para ser usada en estudios de 
estructura genética poblacional en este grupo de peces y en 
futuros estudios de mapeos genéticos dirigidos al manejo y 
conservación del P. magdalenae.

Pineda-Santís et al., (2006) evaluó el polimorfi smo por 
microsatélites en individuos de Piaractus brachypomus 
mostrando un promedio de cuatro alelos por locus, reportando 
seis alelos nuevos no descritos en la especie de referencia 
Piaractus mesopotamicus y defi niendo que el grupo de 
individuos no estuvo afectado por fenómenos genéticos de 
poblaciones como entrada o salida de individuos, mutación o 
selección artifi cial. Briñez et al., (2011) evaluó la diversidad 
genética en seis poblaciones de tilapia roja híbrida con 
fi nes de mejoramiento genético, usando microsatélites 
fl uorescentes encontrando que todas las poblaciones 
mostraron desviaciones signifi cativas de equilibrio de Hardy-
Weinberg, debido principalmente a la falta de heterocigotos 
y observando que la distancia Fst evidenció que las muestras 
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están diferenciadas genéticamente y es posible usar esas 
poblaciones para el programa de mejoramiento genético, 
siendo recomendable introducir otros individuos.

Para especies marinas del neotrópico el uso de 
marcadores microsatélites es escaso. Ospina-Guerrero et al., 
(2008) estudiaron la conectividad genética de la damisela 
bicolor Stegastes partitus en individuos de cuatro zonas del 
mar Caribe en Colombia (Santa Marta, Islas del Rosario, 
Capurganá y San Andrés) utilizando 11 loci microsatélites 
polimórfi cos, encontrando evidencia de fl ujo genético entra 
las poblaciones geográfi cas y escenarios oceanográfi cos 
analizados y ausencia de correlación entre la distancia 
genética y la geográfi ca. Por su parte, Landínez-García (2007) 
y Landínez-García et al., (2009) estudiaron la estructuración 
genética del pargo rayado Lutjanus synagris en tres 
poblaciones del Caribe colombiano (Santa Marta, Islas del 
Rosario y Capurganá) evaluando 14 cebadores reportados 
para dos especies fi logenéticamente cercanas de los cuales 
8 fueron polimórfi cos para esta especie. Estos autores 
encontraron una marcada defi ciencia de heterocigotos en 
todas las poblaciones estudiadas y una leve estructuración 
poblacional que separó la población de Capurganá de las 
demás regiones sin evidencia de aislamiento por distancia. 

Bermúdez et al., (2010) realizaron la caracterización 
genética del dorado Coryphaena hippurus en poblaciones del 
pacífi co mediante la utilización de cinco loci microsatélites 
para lo que fueron genotipifi cados 664 individuos provenientes 
de 13 localidades distribuidas en el Pacífi co, que presentaron 
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índices de diversidad altos para la especie y una leve pero 
signifi cativa diferenciación entre individuos provenientes de 
diferentes localidades dentro del Golfo de California, al igual 
que una leve diferenciación entre individuos provenientes 
del Pacifi co Oriental Norte y el Sur, y entre los individuos 
provenientes del Pacifi co Oriental y el Pacifi co Occidental, 
que debe ser considerada para la defi nición de los stocks de 
pesca.

Estudios de Genómica en peces
Debido a su amplia diversidad, muchas especies de peces 

han sido utilizadas como modelos en diferentes disciplinas de 
la biología. Dichas disciplinas incluyen la genética molecular 
y la investigación genómica, las cuales poseen características 
altamente notables para realizar investigación en peces 
(Roest Crollius y Weissenbach 2005). 

En los últimos 30 años a partir de estudios con el pez zebra 
(Danio rerio), se han realizado estudios fundamentales para 
el entendimiento del desarrollo en vertebrados y el estudio de 
enfermedades humanas. Así mismo, gracias a la genómica, 
desde el año 1993 los peces se convirtieron en un importante 
modelo para el estudio de genomas con el estudio del fugu 
(Takifugu rubripes) (Brenner et al., 1993).  Además de su 
status como exquisitez gastronómica en Japón y China, este 
pez posee uno de los genomas más pequeños de todos los 
vertebrados. Por ello, su estudio permitió obtener con mayor 
rapidez información de un alto número de genes con un 
costo muy inferior si se compara con el análisis de genomas 
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de mamíferos. No obstante, esto tiende a cambiar, debido 
a la emergencia de redes de científi cos y al surgimiento de 
redes de estudio de diversas disciplinas relacionadas con la 
bioinformática. En la actualidad, se puede preveer cómo la 
combinación de la genómica con disciplinas más tradicionales, 
podría abrir el camino de obtener un gran impacto sobre la 
biología (Roest Crollius y Weissenbach 2005). 

Existen razones fundamentales para obtener secuencias 
completas de genomas de peces: (1) los primeros estudios 
han mostrado la utilidad del secuenciamiento comparativo 
al construir modelos genéticos del genoma humano; (2) 
el inicio de proyectos de mutagénesis a gran escala sobre 
el pez zebra (Danio rerio), fue llevado a cabo como un 
esfuerzo en la preparación para la construcción de mapas 
genéticos y mapas de radiación de híbridos (Geisler et al., 
1999, Hukriede et al., 2001). El futuro de la genómica de 
peces es claro, predicción soportada por aplicaciones en 
donde sus características específi cas han sido explotadas 
exitosamente. En primer lugar, como un grupo altamente 
diversifi cado, experimentan un rango sorprendente de 
condiciones ambientales a las cuales se han adaptado. Sin 
embargo, dado su hábitat acuático, son potencialmente 
sensibles a parámetros ambientales del agua. Por ello, los 
peces pueden ser tomados como modelos para el estudio de 
genómica ambiental (Cossins y Crawford 2005). En segundo 
lugar, la investigación genómica en peces es ampliamente 
reconocida por las agencias internacionales de fi nanciación. 
Como ejemplo, existen programas de la Unión Europea (UE) 
en investigación con pez cebra, para estudios del desarrollo 
y las enfermedades humanas (Bradbury 2004). 
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Los peces también representan una fuente importante de 
alimento para el hombre. La UE ha reconocido la necesidad 
de mejorar la investigación acuícola, al fundar el consorcio 
AQUAFIRST, el cual se creó para identifi car genes asociados 
con estrés y resistencia a enfermedades en varias especies, 
para proveer bases genéticas y fi siológicas para cría 
selectiva asistida por marcadores. Las técnicas genómicas 
y la comparación de secuencias con modelos genómicos son 
primordiales en proyectos de este tipo, lo cual ilustra cómo la 
genómica en peces puede crecer en los años venideros (Roest 
Crollius y Weissenbach 2005). 

Una última aplicación del estudio de los genomas, se 
relaciona con la posición fi logenética de las especies de peces 
en comparación con los mamíferos. En la actualidad, la mayor 
parte de la atención se ha puesto en los genomas de eucariotas 
que no codifi can para proteínas pero que son funcionales. 
Estos elementos incluyen genes de ARN no codifi cantes, así 
como las regiones de control de la regulación. Una de las 
técnicas más informativas para identifi car tales elementos 
es el alineamiento de secuencias genómicas de organismos 
alejados taxonómicamente. Este alineamiento busca regiones 
que permanezcan similares durante la evolución, sugiriendo 
que una restricción funcional está actuando para preservar 
estas secuencias de mutaciones (Roest-Crollius et al., 2000). 

Para estudios realizados en Colombia, Acosta (2001) 
utilizó 1a PCR como herramienta de búsqueda de 
microsatélites (AC/GT)n en una librería genómica parcial de 
la especie no nativa Xiphophorus maculatus, cuyo genoma 



276

Biología Molecular aplicada a la producción animal y la conservación de especies silvestres

se ha convertido en un modelo apropiado para el estudio del 
cáncer en vertebrados (Acosta (2001). 

PERTURBACIONES EN POBLACIONES DE PECES 
POR ORIGEN ANTROPOGÉNICO

Diferentes eventos naturales y de origen humano pueden 
conducir a desequilibrios en los ecosistemas, así como 
disminución y pérdida de poblaciones de peces: introducciones 
de peces en cuencas foráneas, alteraciones del hábitat, 
competencia y depredación por parte de peces no nativos, 
sobrepesca e introgresión genética debida a hibridización 
(Muhlfeld et al., 2009, Shepard et al., 2005). 

Se han realizado estudios que buscan detectar posibles 
hibridaciones de peces en aguas continentales, así como 
detección de translocaciones y aislamiento de poblaciones 
de especies no nativas. En Norteamérica, algunas especies 
de pequeñas carpas de tienen la capacidad de hibridizarse 
aunque no tengan relaciones taxonómicas cercanas (Relictus 
solitarius –nativo, Rhinichthys osculus –introducido), 
pudiendo ocasionar introgresión genética. La evaluación de 
marcadores moleculares evaluados en genes mitocondriales 
(cyt b) y nucleares  (intron S7), pudo detectar hibridización 
intergenérica en peces de cuencas cercanas pero aisladas. 
Tales evaluaciones de la biología molecular han apoyado la 
realización de recomendaciones para el manejo de diferentes 
poblaciones de importancia ecológica (Houston et al., 2012).

Es necesario comprender cómo se distribuye la variación 
genética en poblaciones de peces de sitios fragmentados 
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y/o aislados. La identifi cación de las poblaciones con bajos 
niveles de diversidad genética así como la identifi cación 
de los principales linajes evolutivos, es un tema de alta 
relevancia ecológica, pues se podría afectar la persistencia 
futura de algunas poblaciones de peces. Los datos hallados 
pueden ser útiles en la selección de poblaciones para 
translocaciones, asegurando así que los principales linajes 
evolutivos dentro del taxón sean protegidos, localizando así 
barreras locales para evitar la dispersión de especies no 
nativas (Fausch et al., 2009). Asimismo, estimar niveles de 
diferenciación genética de poblaciones de peces mediante 
el análisis de regiones de ADN como los microsatélites, es 
una tarea común que puede generar información importante 
para el manejo de poblaciones naturales. Se pueden obtener 
estimaciones de la cantidad de diversidad genética dentro 
de poblaciones, así como de cuanta diferenciación genética 
existe entre poblaciones (Drinan et al., 2011).

Respecto a los ecosistemas costeros, el incremento en la 
presión de pesca ha conllevado a la sobreexplotación (Roberts 
1997, Roberts et al., 2001), llevando a problemas tales 
como: disminuciones de la abundancia total de poblaciones 
de peces y de los tamaños promedio de captura; selección 
genética en contra, la cual puede conducir a pérdidas de 
la fecundidad potencial; tamaño promedio reducido en el 
tamaño de desove; cambios en la proporción de sexos y en el 
equilibrio interespecífi co; y pérdidas de diversidad genética 
(Wilson y Clarke 1996). Luego de las fallas en las medidas de 
manejo tradicionales, las reservas marinas han sido acogidas 
positivamente como una herramienta ideal para el manejo 
de las pesquerías costeras (Gerber et al., 2002). 
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En las últimas décadas, se han establecido un gran número 
de áreas marinas protegidas (Marine Protected Areas -MPAs) 
en una escala mundial (Lubchenco et al., 2003), ofreciendo 
protección para las comunidades naturales, en un intento de 
evitar el posterior deterioro de los hábitat sensibles, sirviendo 
a su vez como herramientas de manejo de pesquerías (Jones 
2002). Por ello, las reservas marinas de pesquerías han 
sido creadas para proteger poblaciones de peces en etapas 
de desove, así como la diversidad genética intraespecífi ca, 
la estructura poblacional y el balance ecosistémico, a la vez 
que soportan pesquerías (Plan Development Team 1990). 
De esta forma, aunque se ha encontrado que en el caso de 
los recursos genéticos, las MPAs han sido consideradas un 
medio efi ciente y lógico de mantener dichas pesquerías, 
también se cuenta con datos del efecto de la protección de 
áreas sobre la estructura genética de poblaciones de peces, 
así como de los mecanismos involucrados (Pérez-Ruzafa et 
al., 2006). Los datos obtenidos de genética de poblaciones a 
través de marcadores microsatélite incluyen evaluaciones de 
variabilidad genética en forma de heterocigosidad observada 
(Ho) y esperada (He), heterocigosidad media por locus como 
una proporción de loci polimórfi cos a un criterio del 5 %, así 
como el número promedio de alelos por locus. También se 
calculan los estadísticos F, para determinar apareamiento 
no aleatorio dentro de poblaciones (FIS) usando el método 
descrito por Weir y Cockerham (1984). Se pueden calcular 
distancias genéticas entre pares de poblaciones, para luego 
obtener matrices de distancias usando distancias euclidianas 
y algoritmos de agrupación). Por otra parte, también puede 
estimarse la diversidad genética usando el índice de Shannon, 
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así como la variación espacial de la estructura genética 
de poblaciones usando herramientas  como los análisis de 
componentes principales (Principal Components Analyses  
-PCA) (Pérez-Ruzafa et al., 2006).

CONCLUSIONES
El desarrollo y la aplicación de la citogenética, así como de 

marcadores moleculares altamente polimórfi cos en estudios 
de poblaciones silvestres ha sido usado especialmente con 
fi nes de conservación y genética de poblaciones realizando 
comparaciones entre poblaciones o especies, ayudando en la 
resolución de dudas taxonómicas y haciendo aportes en el 
diseño de estrategias de conservación. Teniendo en cuenta 
la alta diversidad de especies de peces en Colombia, el uso 
de la citogenética y las técnicas moleculares en estudios de 
diversidad genética de sus poblaciones es bajo, aunque se 
observa un mayor desarrollo de estos estudios en las dos 
últimas décadas. El enfoque principal ha sido la identifi cación 
de la estructura genética de poblaciones de especies de 
interés comercial, para la formulación de programas de cría 
en cautiverio y para generar pautas de manejo sostenible, 
y conservación de diversidad genética de las poblaciones 
naturales como estrategia de conservación de diversidad 
biológica, siendo los marcadores más usados para el estudio 
de peces el análisis de regiones de ADN nuclear (RAPDs, 
microsatélites, etc) y mitocondrial (ADNmt).

La citogenética en los peces permite el análisis de la 
tendencia evolutiva, fi logenia y rearreglos cromosómicos, 
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para caracterizar polimorfi smos sexuales, clasifi caciones 
taxonómicas, determinación de hibridaciones para 
mejoramiento de la producción y la viabilidad de genotipos 
entre otros. En Colombia se destacan estudios que han sido 
realizados con el fi n de determinar el cariotipo de un número 
aún bajo de especies nativas principalmente en especies 
de agua dulce y la existencia de cromosomas sexuales, 
supernumerarios y rearreglos. Por su parte, el análisis de 
propiedades electroforéticas de aloenzimas e isoenzimas han 
sido aplicados al estudio de peces para establecer variaciones 
a nivel poblacional en peces marinos, para verifi car posible 
estructuración genética, revelar la presencia de especies 
cripticas, evaluar diferenciación intraespecifi ca separando 
poblaciones que divergen por separación geográfi ca, y se han 
aplicado a aspectos evolutivos, taxonómicos y fi logenéticos. 
Para especies de peces en Colombia son pocos los estudios 
realizados con esta técnica como el estudio de la variabilidad 
genética del bagre rayado Pseudoplatystoma fasciatum en 
el río Magdalena, y para evaluar la variabilidad entre las 
poblaciones de Pseudoplatystoma fasciatum y P. tigrinum, 
en las cuencas del Orinoco y del Amazonas y de la cachama 
blanca (Piaractus brachypomus) en la Amazonía colombiana.

Los marcadores RAPD´s han sido usados para determinar 
el nivel de diferenciación genética intra e interpoblacional 
y el entendimiento de eventos fi logeográfi cos. En Colombia, 
se han estudiado las poblaciones de Pseudoplatystoma 
fasciatum y P. tigrinum de las cuencas del Orinoco y del 
Amazonas y para la cuenca del Magdalena se ha realizado 
la caracterización genotípica de la sabaleta Brycon henni. 
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Los análisis de AFLP se han aplicado en varias especies de 
peces exóticos como tilapia (Oreochomis spp) y trucha arco 
iris (Onchorynchus mykiss) y para especies de peces nativos 
colombianos se ha evaluado la estructura genética de las 
poblaciones del blanquillo Sorubim cuspicaudus en la cuenca 
del rio Sinú y de bocachico Prochilodus magdalenae en el 
río Cauca. Así mismo, en peces el ADN mitocondrial se han 
usado para plantear estrategias de conservación en la especie 
Arapaima gigas, y en análisis genéticos y fi logenéticos de 
poblaciones del género Prochilodus en las cuencas de los ríos 
Paraná, Amazonas, Orinoco y Magdalena. Para la Orinoquia, 
se ha estudiado la genética poblacional de arawana azul 
Osteoglossum ferreirai, mediante la secuenciación del gen 
citocromo b encontrando un heterocigosidad observada 
signifi cativamente menor a la esperada, indicando pérdida 
de diversidad genética. Para especies marinas neotropicales 
se ha evaluado la diversidad y estructura genética en 
poblaciones alopátricas de Lutjanus peru y de Coryphaena 
hippurus usando RFLPs del gen mitocondrial NADH1 para 
poblaciones del pacífi co, se ha realizado la identifi cación 
de las especies Mugil lisa, Mugil curema y Mugil cephalus 
usando RFLPs del gen mitocondrial citocromo oxidasa 
subunidad I (COI) y se ha evaluado la fi logeografía de siete 
especies de la familia Mugilidae en Brasil.

En el caso de marcadores microsatélite para Colombia, 
se ha evaluado la diversidad alélica en especies del genero 
Prochilodus incluyendo ejemplares de P.magdalenae del 
río magdalena y se han desarrollado primers de regiones 
microsatélites para la pacora Plagioscion magdalenae, especie 
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en estado de vulnerabilidad en las cuencas colombianas. Para 
la cuenca del Sinú, se han realizado estudios de diversidad 
genética y estructura poblacional de tilapia nilótica 
Oreochromis niloticus, dorada Brycon moorei sinuensis, 
bocachico Prochidolus magdalenae y mojarra amarilla 
Caquetaia krausii. Para el río San Jorge, se han realizado 
trabajos de variabilidad y estructura genética de Sorubim 
cuspicaudus determinando dos grupos genéticamente 
diferentes, de Ageneiosus caucanus encontrando una 
diferenciación genética moderada, endogamia, presencia de 
alelos nulos y altos niveles de fl ujo génico que confi rman la 
homogeneidad de la población, sin cuellos de botella recientes 
en la población, de Hoplias malabaricus encontrando una 
alta variabilidad genética y defi niendo que no se presentan 
cuellos de botella recientes, a pesar de la existencia de 
tres subpoblaciones bien diferenciadas. Igualmente se han 
realizado estudios de variabilidad y estructura genética de 
Pseudoplatystoma magdaleniatum para las cuencas del San 
Jorge, Cauca y Magdalena, encontrando baja diferenciación 
genética entre los individuos de las tres cuencas cuyos ríos 
confl uyen en la región de La Mojana. Se ha evaluado el 
polimorfi smo por microsatélites en individuos de Piaractus 
brachypomus y la diversidad genética en seis poblaciones de 
tilapia roja híbrida con fi nes de mejoramiento genético. Para 
especies marinas, se ha estudiado la conectividad genética 
de Stegastes partitus y la estructuración genética del pargo 
rayado Lutjanus synagris en el Caribe colombiano y se 
realizó la caracterización genética del dorado Coryphaena 
hippurus en poblaciones del pacífi co.
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Muchas especies de peces han sido utilizadas en 
investigación genómica, como el pez zebra Danio rerio, 
para el entendimiento del desarrollo en vertebrados y el 
estudio de enfermedades humanas, y dado que los peces 
son potencialmente sensibles a parámetros ambientales del 
agua, pueden ser tomados como modelos para el estudio de 
genómica ambiental. Para Colombia, se ha utilizado 1a PCR 
como herramienta de búsqueda de microsatélites (AC/GT)
n en una librería genómica parcial de la especie no nativa 
Xiphophorus maculatus, cuyo genoma se ha convertido en un 
modelo apropiado para el estudio del cáncer en vertebrados. 

En un país como Colombia en el que las especies presentan 
poblaciones sometidas a procesos de sobreexplotación, entrada 
de especies exóticas deterioro de su hábitat, fragmentación 
de ecosistemas, con la consecuente pérdida de conectividad 
que limita el fl ujo genético, es importante el mantenimiento 
de la diversidad a nivel genético para la conservación de 
la diversidad biológica y se hace necesario tener un mejor 
conocimiento de este componente que permita disponer de 
mejores herramientas para la planifi cación de estrategias 
de conservación y manejo de las poblaciones de peces. Es 
necesario comprender cómo se distribuye la variación 
genética en poblaciones de peces de sitios fragmentados 
y/o aislados. La identifi cación de las poblaciones con bajos 
niveles de diversidad genética así como la identifi cación de los 
principales linajes evolutivos, es un tema de alta relevancia 
ecológica, pues se podría afectar la persistencia futura de 
algunas poblaciones de peces. Asimismo, estimar niveles de 
diferenciación genética de poblaciones de peces mediante el 
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análisis de regiones de ADN como los microsatélites, es una 
tarea que puede generar información importante para el 
manejo de poblaciones naturales.
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Uso de técnicas moleculares como herramienta para conservar la diversidad biológica 

Existe una armonía interior de movimiento y equilibrio 
en todos los ecosistemas adaptados al hombre; su función es 
simple: crear y mantener esquemas coordinados más y más 
diversifi cados. Es la propia vida la que aumenta la capacidad 
de un sistema cerrado para sustentar la vida. La vida se 
halla al servicio de la vida. Los alimentos necesarios para la 
vida, son creados por la vida cada vez en mayor abundancia 
a medida que se incrementa la diversifi cación de esta vida… 

… pero más allá de un punto crítico, los grados de libertad, 
en un espacio fi nito, disminuyen a medida que se incrementa 
el número. Esto resulta válido tanto para los hombres en 
el espacio fi nito de un ecosistema, como para las moléculas 
de gas en una redoma sellada. La cuestión para los seres 
humanos no es saber cuántos de ellos podrán sobrevivir 
dentro del sistema, sino qué tipo de existencia será posible 
para aquellos que sobrevivan. 

Pardot Kynes, 1er Planetólogo de Arrakis (Herbert, 2003). 
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INTRODUCCIÓN 

La biología molecular es un área de la biología que busca 
explicaciones a las células y organismos en términos de 
la estructura y función de las moléculas (Maddison, 1996; 
Becerra y Paredes, 2000; Weaver, 2011). Las moléculas 
más frecuentemente analizadas son las macromoléculas del 
tipo proteínas y ácidos nucleícos (Slater, 1988; Hillis  et al.,  
1996), y la aplicación de marcadores genéticos moleculares 
a problemas de evolución, ecología y conservación se le ha 
denominado como “Ecología Molecular” (Frankham, 2003; 
Freeland, 2005; Eguiarte et al., 2007). La ecología molecular 
es un área pluridisciplinar de la ecología, donde el principal 
objetivo es la aplicación de marcadores genéticos de tipos 
estables, discretos y heredables, a fi n de identifi car individuos, 
poblaciones o especies, para estudiar las relaciones que se 
establecen entre éstos (Maddison, 1996; Avise, 2004; Rach et 
al., 2008; Arif y Khan, 2009). 

En la actualidad, los marcadores moleculares son una 
herramienta indispensable en muchas áreas de acción de la 
biología, como en evolución, ecología, biomedicina, ciencias 
forenses, estudios de diversidad y conservación (Frankham 
et al., 2002; Rentería-Alcántara, 2007; Rach et al., 2008). 
Por ejemplo, diferentes tipos de marcadores se distinguen 
por su capacidad de detectar polimorfi smos en loci únicos o 
múltiples y son de tipo dominante o codominante (Hughes 
y Queller, 1993; Kashi y Soller, 1999; Arif y Khan, 2009). 
Desde hace varias décadas, se han venido desarrollando 
diferentes técnicas moleculares, que permiten identifi car o 
determinar cómo se encuentran las diferentes proporciones 
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de genes al interior de las poblaciones naturales, ya sea de 
manera indirecta, con los análisis de proteínas, o de manera 
directa con estudios de DNA (Hedrick, 1999; Groombridge et 
al., 2000; Frankham et al., 2002; Avise, 2004).

La elección de marcadores apropiados para tratar 
de resolver cuestiones particulares, se basa en el poder 
de resolución necesario para determinar las diferencias 
genéticas entre individuos, poblaciones y otras unidades 
taxonómicas de interés (Becerra y Paredes, 2000; Sunnucks, 
2000; Arif y Khan, 2009). Además, la calidad y cantidad de 
fuentes de DNA así como el tamaño requerido de la muestra, 
ha sido tomado en consideración cómo el factor que afecta la 
aplicabilidad y el costo-benefi cio de una particular técnica 
molecular (Bruford y Wayne, 1993; Frankham, 2003; Avise, 
2004; Freeland, 2005). Por ejemplo, la caracterización 
genética de poblaciones naturales se realizó en primera 
instancia, a través del estudio de polimorfi smos genéticos 
de isoenzimas, que permiten detectar una caída en la 
heterocigosis poblacional (Allendorf y Leary, 1986; Hughes 
y Queller, 1993; Hedrick, 1999; Russello y Amato; 2004). 
Posteriormente se comenzaron a utilizar marcadores 
moleculares del DNA, tales como RFLP (Análisis de 
polimorfi smos en la longitud de los fragmentos de restricción) 
y RAPD (Análisis de polimorfi smos del DNA amplifi cado 
al azar), huellas digitales del DNA (DNA fi ngerprinting) 
y secuenciación del DNA nuclear y mitocondrial (Soltis et 
al., 1998; Moxon y Wills, 1999; Neff y Gross, 2001; Zhang y 
Hewitt, 2003), para identifi car diferencias genéticas entre 
individuos y poblaciones que provee información sobre la 
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identidad individual, la determinación de la paternidad y 
el aislamiento genético intraespecífi co entre poblaciones. 
Otros marcadores genéticos con moderada tasa de evolución, 
como las alozimas y la región control del DNA mitocondrial 
(mtDNA), han sido empleados para resolver las distancias 
genéticas a niveles taxonómicos intermedios (Zardoya y 
Meyer, 1996; Gemmell et al.,  2004; Rach et al., 2008; Arif y 
Khan, 2009). 

UNA BREVE INTRODUCCIÓN A LA BIOLOGÍA 
MOLECULAR Y SU UTILIDAD EN LA 
CONSERVACIÓN BIOLÓGICA

Uno de los grandes retos de la biología de la conservación, 
ha sido detectar entidades taxonómicas de singular 
importancia para la ciencia y la conservación de especies, 
así como para establecer prioridades para administrar los 
esfuerzos de conservación. Tradicionalmente, los biólogos de 
la conservación han ignorado el uso de métodos fi logenéticos 
para identifi car aquellos procesos ecológicos, biogeografícos 
o evolutivos, que están ligados a las especies en riesgo o a 
su posible extinción (Ornelas, 1998; Fisher y Owen, 2004; 
Gittleman et al., 2004; Eguiarte et al., 2007). 

En ecología molecular, el conocimiento de la diversidad 
y estructura genética es de fundamental importancia para 
la conservación biológica, ya que son la base de la variación 
organísmica y tienen una estrecha correlación con la habilidad 
que tienen los organismos para evolucionar en respuesta a 
los cambios ambientales (Crandall et al., 2000; Purvis et 
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al., 2000; Kotze y O’Hara, 2003; Thomas et al., 2004). Sin 
embargo, la información fi logenética es usualmente ignorada 
por los biólogos de la conservación, debido a que los procesos 
ecológicos y evolutivos son considerados en diferentes escalas 
de tiempo (Harvey, 1996; Bjorklund, 1997; Blomberg y 
Garland, 2002; Kraft et al., 2007); es decir, cuando los biólogos 
de la conservación intentan entender que carácter o grupo 
de características que posee una especie en particular, le 
permite ser exitoso bajo diferentes circunstancias ecológicas, 
la información fi logenética puede ser de mucha utilidad para 
identifi car la trayectoria evolutiva de dicho carácter o de dicha 
especie (Crandall et al., 2000; Schluter, 2000; Wiens, 2004). 
En este sentido, los análisis fi logenéticos pueden ayudar a 
la conservación de especies revelando la estructura genética 
de una población, la historia evolutiva de los organismos de 
interés y el potencial evolutivo de los taxones (Harvey, 1996; 
Ferson y Burgman, 2000). Esta información puede servir para 
detectar el pasado, el presente y posiblemente la disminución 
futura de las poblaciones naturales, además de establecer 
la singularidad del potencial evolutivo de cada población o 
especie amenazada o en peligro de desaparecer (Faith, 1992; 
Avise y Hamrick, 1996; Purvis et al., 2005; Thomsen et al., 
2011). En la actualidad, poblaciones naturales de especies 
amenazadas están siendo manejadas para conservar su 
diversidad y estructura genética, a partir del incremento de 
la adecuación individual, y el mantenimiento del potencial 
evolutivo para futuras adaptaciones (Ferson y Burgman, 
2000; Frankham, 2003; Eguiarte et al., 2007; Banhos et al., 
2008). Además, la proliferación de estudios moleculares 
en los últimos años, ha facilitado las estimaciones fi ables 
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de algunas formas de diversidad genética y análisis 
fi logenéticos en varios niveles taxonómicos, con lo cual ha 
sido posible detectar Unidades Evolutivas Signifi cativas 
(por sus siglas en inglés ESU’s: Crandall et al., 2000; Avise, 
2004; Arif y Khan, 2009), que son unidades intraespecífi cas 
con sufi ciente variación ecológica y divergencia evolutiva de 
importancia para el proceso de adaptación y/o con evolución 
potencial independiente (Vogler y DeSalle, 1994), como para 
requerir esfuerzos de conservación independiente (Moritz, 
1994), o incluso para ser designadas como especies distintas 
(ver Godoy, 2009). 

En este trabajo, se hará una breve revisión del uso de 
algunos métodos de análisis fi logenéticos aplicados a la 
conservación de la diversidad biológica y se presentarán las 
evidencias que los apoyan, particularmente los estudios que 
expliquen la validez de incorporar la información fi logenética 
en establecer criterios para la evaluación de especies en 
riesgo y prioridades en los esfuerzo de conservación, así 
como identifi car especies en riesgo. 

USO DE TÉCNICAS MOLECULARES COMO 
HERRAMIENTA PARA CONSERVACIÓN DE LA 
DIVERSIDAD BIOLÓGICA

Filogeografía 
En 1987, Avise y colaboradores acuñaron el concepto 

de fi logeografía para hacer referencia a la disciplina que 
estudia el arreglo espacial de los linajes genéticos, dentro 
y entre especies estrechamente relacionadas (Avise, 2009). 
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Una década antes de la propuesta de Avise et al. (1987), los 
científi cos habían comenzado a utilizar al DNA mitocondrial 
(mtDNA) para evaluar las genealogías de individuos de 
la misma especie y gracias a ello descubrieron que dichas 
genealogías estaban relacionadas con la geografía (Arbogast 
y Kenagy, 2001; Beheregaray, 2008; Avise, 2009). 

La fi logeografía implica el estudio de los aspectos históricos 
de la distribución actual de los linajes génicos, por ello se 
considera una subdisciplina de la biogeografía histórica, la cual 
integra conceptos y técnicas de biología molecular, genética 
de poblaciones, demografía, sistemática y paleontología 
(Avise, 2000; Hewitt, 2001; Beheregaray, 2008; Domínguez-
Domínguez y Vázquez-Domínguez, 2009). También ha sido 
considerada como una rama de la biología evolutiva, que sirve 
de puente entre la microevolución y la macroevolución (Losos, 
2008; Hickerson et al., 2010; Beck et al., 2012). 

Gracias a la fi logeografía, se aplicó por vez primera el 
análisis de genealogías de genes al estudio de la evolución 
de las poblaciones, lo que permitió hacer conclusiones 
acerca de las secuencias de colonización, diversifi cación y 
extinción de los linajes génicos en ciertas áreas (Schneide et 
al., 1998; Hewitt, 2001; Lanteri y Confalonieri, 2003; Alter 
et al., 2007). Además, el estudio comparado de los patrones 
fi logeográfi cos de varias especies codistribuidas, permite 
establecer los componentes demográfi co e histórico de la 
evolución intraespecífi ca y plantear hipótesis sobre eventos 
comunes de vicarianza o dispersión, así como identifi car 
las causas geológicas, ecológicas o etológicas que pudieron 
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haber infl uido en ellos (Arbogast y Kenagy, 2001; Lanteri y 
Confalonieri, 2003; Araújo y Guisan, 2006; Alter et al., 2007).

Aunque la fi logeografía se ha utilizado para conocer 
los patrones históricos de poblaciones que pertenecen a la 
misma especie, los estudios en ésta área también pueden 
ser utilizados para inferir procesos demográfi cos históricos, 
como fl ujo génico, tamaño efectivo de la población, cuellos de 
botella y secuencias de colonización (Templeton, 1998; Irwin, 
2002; Carstens et al., 2005, Rissler y Apodaca, 2007). Además, 
los estudios fi logeográfi cos son cada vez más utilizados en la 
delimitación de especies y en el reconocimiento de unidades 
más precisas de conservación (Avise et al., 1987; Moritz y 
Faith, 1998; Avise, 2000; 2009; Wiens y Penkrot, 2002; 
Domínguez-Domínguez y Vázquez-Domínguez, 2009).

El surgimiento de la fi logeografía no hubiera sido posible 
sin el avance de dos aspectos de la biología evolutiva. Por 
un lado, el aspecto conceptual, que impulsó la aplicación 
de la teoría de la coalescencia al estudio de procesos 
microevolutivos; y por el otro, el tecnológico, que permitió 
disponer de datos sobre la variabilidad intraespecífi ca en 
forma de secuencias de DNA (Lanteri y Confalonieri, 2003; 
Carstens et al., 2005; Beheregaray et al., 2008; Avise, 2009; 
Hickerson et al., 2010).

La Teoría de Coalescencia
La teoría de la coalescencia proporciona un marco 

conceptual para el estudio de los procesos históricos 
que infl uyeron en las poblaciones y que dieron lugar a 
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la distribución actual de los linajes génicos (Lanteri y 
Confalonieri, 2003), fue concebida como un modelo de 
separación de linajes y deriva génica, para analizar la 
variación genética como un proceso estocástico que describe 
la forma en que los eventos genéticos poblaciones van hacia 
atrás en el tiempo, hasta un ancestro común (Hudson, 1990; 
Harding, 1996; Cruzan y Templeton, 2000; Nordborg, 2000; 
Hein et al., 2005). 

La coalescencia se basa en la teoría matemática propuesta 
por Kingman (1982) para describir una genealogía de genes 
hacia atrás en el tiempo. Esta teoría se distingue de la 
genética de poblaciones tradicional, debido a que se basa 
en la teoría neutral1 (Kimura, 1980), y considera que las 
mutaciones neutras se acumulan a lo largo de las ramas de los 
árboles, que representan las genealogías de genes (Hudson, 
1990; Nordborg, 2000; Hein et al., 2005). Si se considera la 
neutralidad, en una población de tamaño constante, a lo 
largo de varias generaciones y de manera continua, surgirán 
alelos nuevos a través de la mutación y otros se perderán 
gracias a la deriva génica. Por lo que sin importar cuantos 
linajes distintos existan en cierto momento o generación en 
una población, todos ellos se remontaran (o coalescerán) a un 
alelo ancestral único (Hudson, 1998; Lanteri y Confalonieri, 
2003; Avise, 2009; Domínguez-Domínguez y Vázquez-
Domínguez, 2009) (Fig. 1). Si la coalescencia se aplica a las 
secuencias de diversos alelos de un determinado locus, se 

1  La teoría neutral de la evolución molecular señala que la mayor parte de los 
cambios evolutivos a nivel molecular son causados por la deriva génica de 
mutantes selectivamente neutros (Kimura, 1980)
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puede describir la historia evolutiva de esos alelos si se rastrea 
hacia atrás, el punto en el que se unen o coalescen (Fig. 1; 
Cruzan y Templeton, 2000; Eizirik et al., 2001; Beheregaray 
et al., 2003; Vázquez-Domínguez et al., 2009). Los tiempos de 
coalescencia pueden ser infl uenciados por diversos procesos 
que ocurren a nivel poblacional, tales como fl uctuaciones en 
el tamaño de las poblaciones, existencia de selección natural 
o variaciones en el fl ujo génico (Harding, 1996; Lanteri 
y Confalonieri, 2003; Vázquez-Domínguez et al., 2009). 
Por ejemplo, una población que ha tenido un crecimiento 
exponencial reciente coalescerá más rápidamente que una 
población que ha estado en una estasis demográfi ca o que ha 
disminuido de tamaño (Cuenca et al., 2003; Carstens et al., 
2005; DeChaine y Martin, 2006; Hickerson et al., 2010).

Figura 1.  Relación genealógica poblacional entre diez individuos (haplotipos). 
Los linajes individuales pueden rastrearse en el tiempo (t1, t2 & t3) para identificar 

diferentes eventos coalescentes.  Se muestran potenciales aislamientos 
reproductivos (barras grises), así como diferentes fuerzas microevolutivas 

(p.e., tamaño efectivo de la población, selección natural, mutación) que podrían 
eventualmente determinar diferentes patrones coalescentes.
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La teoría de coalescencia ha permitido la unión conceptual 
y analítica de la genética de poblaciones (p.e., selección, 
deriva génica, mutación, recombinación, migración), 
la fi logeografía, la demografía histórica y la evolución, 
haciendo que el foco de estudio de estas áreas sea el árbol 
de genes (Hudson, 1990; 1998; Templeton, 2001; Hein et al., 
2005; Nielsen y Beaumont, 2009). La capacidad de generar 
secuencias de DNA en forma más rápida y confi able ha 
permitido también, generar genealogías de haplotipos que 
han mostrado tener la capacidad de hacer inferencias en 
diferentes campos de la evolución (Cruzan y Templeton, 
2000; Hewitt, 2001; Zink, 2002): distribución geográfi ca y 
vicarianza (Ferrier, 2002; Hardy et al., 2002; Irwin, 2002; 
Beheregaray et al., 2003; Carstens et al., 2005, Rissler y 
Apodaca, 2007), fragmentación de hábitats (Eizirik et al., 
2001, Manel et al., 2003, Storfer et al., 2007), expansión 
del rango de distribución de especies y poblaciones (Hewitt, 
2001; Irwin, 2002; Hey y Machado, 2003; Rissler y Apodaca, 
2007), eventos de migración (Schneider et al., 1998, Eizirik et 
al., 2001; Irwin, 2002), extinción de linajes génicos (Cruzan 
y Templeton, 2000; Carstens et al., 2005; Hull et al., 2008), o 
conservación (Moritz, 1995, Moritz y Faith, 1998; Eizirik et 
al., 2001; Ferrier, 2002; Beheregaray et al., 2003); así como, 
otros procesos que afectan la estructura de las poblaciones o 
que causan especiación en un contexto espacial y temporal 
(Arbogast et al., 2002; Hardy et al., 2002; Hey y Machado, 
2003; Storfer et al., 2007; Losos, 2008).
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Marcadores Utilizados en Análisis Filogeográfi co
Como se mencionó anteriormente, la historia de la 

fi logeografía está relacionada con el desarrollo de las 
técnicas moleculares, pero también con los avances en 
el conocimiento de la molécula del DNA mitocondrial 
(mtDNA). Avise y colaboradores (1987), mencionaron las 
características que debería tener la molécula ideal para 
los análisis fi logeográfi cos, y señalaron que el mtDNA 
presentaba propiedades que lo acercaban mucho a dicha 
molécula (Vázquez-Domínguez, 2007).

El mtDNA de los eucariontes fue adquirido simbió-
ticamente y en el grupo de los animales, se compone por 
sólo 37 genes ligados entre sí, en una molécula circular 
de aproximadamente 17.000 pares de bases (Avise, 2009). 
Dos de los genes codifi can para RNA’s ribosomales, 22 para 
diferentes tipos de RNA de transferencia y 13 codifi can 
para diversas subunidades de proteínas involucradas en el 
proceso de respiración celular (Avise, 2000; 2009). 

Una de las características más importantes del mtDNA, 
es su elevada tasa de mutación; los primeros estudios 
de la molécula realizados en animales (Brown et al., 
1979), revelaron que el mtDNA evoluciona a tasas varias 
veces más altas que el DNA nuclear (nDNA) de una sola 
copia. Además, tanto células somáticas, cómo células 
germinales, presentan varias copias (a veces miles de ellas) 
prácticamente idénticas de mtDNA. Otra peculiaridad de 
esta molécula, es su transmisión por vía materna casi de 
manera exclusiva (Avise, 2009). Debido a esto, los primeros 



327327

Uso de técnicas moleculares como herramienta para conservar la diversidad biológica 

estudios fi logeográfi cos mostraron la historia matrilineal de 
individuos y poblaciones.

En las plantas, el mtDNA es una molécula altamente 
variable en tamaño (20-2500 kb), es dinámica en cuanto al 
reordenamiento de los genes, pero de evolución lenta si se 
considera la sustitución de nucleótidos. Se ha calculado que 
el mtDNA de las plantas evoluciona hasta 100 veces más 
lentamente que el de los animales (Avise, 2009). Por ello, el 
DNA del cloroplasto (cpDNA) ha sido la molécula utilizada 
más ampliamente en los estudios fi logeográfi cos de plantas. 
La molécula del cpDNA varía moderadamente de tamaño 
entre las especies (120-217 kb en plantas terrestres), 
presenta alrededor de 120 genes que codifi can para RNA’s 
ribosomales y de transferencia, además de varios polipeptídos 
involucrados en la síntesis de proteínas y en la fotosíntesis. La 
transmisión de esta molécula puede ser materna, biparental 
o incluso paterna. El cpDNA es de evolución más rápida que 
el mtDNA de las plantas, aunque sigue siendo de evolución 
lenta si se le compara con el mtDNA de los animales. Por 
ello, el DNA del cloroplasto ha sido de mayor utilidad en 
análisis que involucran taxones de niveles taxonómicamente 
altos de plantas (Avise, 2009).

Aunque el DNA nuclear parecía tener varias desventajas 
para su aplicación en fi logeografía (p.e., evolución lenta, 
recombinación intragénica y la existencia de dos alelos en 
organismos diploides), actualmente se considera que la 
historia evolutiva de los organismos, es incompleta si se 
toma en cuenta la información de sólo un tipo de marcador. 
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Por ello, la utilización del DNA nuclear en conjunto con 
los citoplásmicos es cada vez más común en los estudios 
fi logeográfi cos (Vázquez-Domínguez, 2007; Avise, 2009). 

La Filogeografía en la Conservación
Originalmente, la fi logeografía fue utilizada como 

una herramienta para determinar los distintos patrones 
históricos y evolutivos entre poblaciones de una misma 
especie (Avise et al., 1987; Morando et al., 2008), basándose 
en el principio de que las especies presentan cierto grado 
estructura fi logeográfi ca, es decir, estructura genética 
asociada con la geografía. 

La estructura fi logeográfi ca es el resultado de la 
interacción entre los procesos demográfi cos y genealógicos, 
en conjunto con los procesos geológicos y climáticos (Avise, 
2000), lo que permite que dicha estructura tenga distintos 
niveles de complejidad, especies con vagilidad alta, con tasas 
altas de migración o con separación reciente, presentan una 
estructura fi logeográfi ca débil, mientras que las especies 
con vagilidad baja, o que habitan en áreas con una geología 
compleja, presentan una estructura mayor (Avise, 2000; 
Domínguez-Domínguez y Vázquez-Domínguez, 2009).

Aunque la especie ha sido utilizada como la unidad 
básica dentro de la biología de la conservación, la idea de 
proponer políticas de conservación en unidades por debajo 
del nivel de especie cobró importancia con la aparición de la 
fi logeografía (Domínguez-Domínguez y Vázquez-Domínguez, 
2009). Los trabajos basados en el estudio del DNA a nivel 
poblacional, han sido utilizados para: i) medir la variación 
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genética al interior de las poblaciones; ii) identifi car grupos 
de poblaciones evolutivamente divergentes; y, iii) evaluar 
poblaciones o áreas para su conservación, desde el punto de 
vista evolutivo (Moritz, 1994). 

Evaluar la variación en el DNA dentro de las poblaciones, 
permite apreciar la pérdida de variabilidad genética, como 
consecuencia de la reducción en el tamaño poblacional 
debida a diversos factores (Gastón, 2010). Por otra parte, el 
caracterizar genéticamente a diversas poblaciones, permite 
identifi car a aquellos grupos con historias evolutivas 
diferentes y establecer unidades más precisas para el manejo 
de la biodiversidad (Moritz, 1994). Taxonómicamente estos 
grupos han sido identifi cados como especies o subespecies, 
lo cual complica su manejo dentro de la legislación. Por ello, 
en años recientes se acuñó el concepto de ESU’S (unidades 
evolutivas signifi cativas), para hacer referencia a poblaciones 
genéticamente divergentes, que pueden ser utilizadas 
como unidades de conservación, independientemente de su 
categoría taxonómica (Moritz, 1994).

Utilizar ESU’S puede contribuir a conservar un alto 
porcentaje de la variabilidad detectada a nivel genético, sin 
embargo las unidades pueden ser difíciles de delimitar, y es 
en este punto donde los estudios fi logeográfi cos se vuelven 
trascendentales, pues el emplear la historia evolutiva en 
conjunto con la distribución geográfi ca de los alelos puede 
conducir al establecimiento de límites más precisos entre los 
linajes (Moritz, 1994; Bos y Sites, 2001; Avise, 2009). 
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Por ejemplo, el análisis fi logeográfi co realizado con el 
venado Cervus eldi (Balakrishnan et al., 2003), distribuido en 
el sur de Asia e Indochina, permitió diferenciar genéticamente 
a las tres subespecies tradicionalmente descritas y a las 
poblaciones que integran cada una de ellas. La diversidad 
haplotípica encontrada en dos de las subespecies (C. e. thamin 
y C. e. siamensis) es relativamente alta y contrasta con la 
falta de variabilidad en los haplotipos de C. e. eldi y algunas 
poblaciones de C. e. siamensis. Con base en las diferencias 
genéticas encontradas en este ciervo, los autores sugieren 
medidas de conservación que consideren a cada subespecie 
como una unidad evolutivamente signifi cativa. Por su 
parte, Ge y colaboradores (2011) estudiaron ocho diferentes 
poblaciones de Tetraena mongolica, que es una especie de 
arbusto amenazada y endémica de Mongolia y encontraron 
una estructura fi logeográfi ca alta entre las poblaciones 
analizadas. Los autores señalaron que dados los altos niveles 
de diferenciación genética y la monofi lia recíproca entre las 
poblaciones estudiadas, cada una de ellas representa una 
unidad evolutivamente signifi cativa que debe ser tomada 
en cuenta para su conservación. En el caso del pez de agua 
dulce Mogurnda adspersa, que es un habitante común del 
sureste de Australia, actualmente enfrenta una reducción 
importante de sus poblaciones, debido a la alteración y 
destrucción de su hábitat, a la reciente introducción de 
especies y al manejo de las aguas donde habitan (Hurwood 
y Hughes, 1998; Boxall et al., 2002). Faulks y colaboradores 
(2008) identifi caron a las poblaciones de la costa y las del 
interior como ESU’S, gracias a la monofi lia recíproca, su 
segregación geográfi ca y su independencia evolutiva.
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Por otro lado, los análisis fi logeográfi cos que involucran 
a varias especies, permiten establecer áreas o regiones 
dentro de las que diversas especies presentan poblaciones 
genéticamente únicas (Moritz, 1994; Bermingham y 
Moritz, 1998). Por la falta de diferenciación morfológica, los 
estudios a nivel de especie suelen enmascarar poblaciones 
marcadamente divergentes que pueden ser importantes 
para la defi nición de áreas prioritarias para la conservación, 
por su alto porcentaje de ESU’S (Moritz, 1994; Rissler et 
al., 2006). El establecimiento de unidades fi logeográfi cas, 
permite hacer una evaluación de la biodiversidad sin 
precedentes, pues gracias a ello, se han detectado áreas de 
endemismos nuevas, que no hubieran podido ser descubiertas 
si se hubiera utilizado a la especie como unidad de análisis 
(Rissler et al., 2006).  En el estudio realizado por Rissler y 
colaboradores (2006) en California, los autores utilizaron 
especies de anfi bios y reptiles y detectaron diversas áreas con 
composiciones de linajes únicas. La diferenciación de dichas 
áreas, se llevó a cabo por la presencia de linajes endémicos 
o característicos en algunas de ellas, por lo que cada una de 
éstas fue considerada importante para su conservación. Por 
otra parte, la revisión de la variación genética y los patrones 
fi logeográfi cos de la mastofauna europea, mostró patrones 
de riqueza y endemismo que no habían sido detectadas 
tomando en cuenta la diversidad de especies, defi nidas con 
el concepto biológico. Además los autores revelaron que es en 
las montañas del centro, donde se localiza la zona de mayor 
diversidad y endemismos, detectados genéticamente (Amori 
et al., 2009).
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Método Comparativo Filogenético 
Uno de las principales maneras de estudiar los patrones 

y los procesos de evolución biológica, ha sido por medio 
del método comparado (Pagel y Harvey, 1988; Martins 
y Garland, 1991; Björklund, 1997; Martins, 2000). La 
comparación entre especies es una de las metodologías más 
ampliamente utilizadas en biología y ecología evolutiva 
(Harvey y Keymer, 1991; Harvey y Pagel, 1991; Larson y 
Losos, 1994; Morales, 2000), ya que nos permite entender 
cómo funciona la selección natural y qué adaptaciones 
produce; y en conjunto con la herencia ancestral, cómo han 
formado los rasgos que observamos en las especies actuales 
(Diniz-Filho, 2000; Morales, 2000; Blomberg y Garland, 
2002; Rezende y Garland, 2003).

Los métodos comparativos fi logenéticos (MCF), son 
métodos estadísticos que permiten analizar cualquier 
cantidad de información (p.e., caracteres morfológicos, 
fi siológicos, ecológicos), incorporando las relaciones 
fi logenéticas del grupo de interés, de tal forma que se puede 
evaluar en qué proporción la variación de un carácter dentro 
de un grupo se debe a la historia evolutiva compartida y en qué 
proporción la variación de ese mismo carácter, corresponde 
a las respuestas a presiones de selección experimentadas de 
manera independientes (Harvey y Pagel, 1991; Diniz-Filho, 
2000; Rezende y Garland, 2003). Por lo tanto, los MCF nos 
permiten identifi car y cuantifi car los efectos provocados por 
la historia evolutiva de un grupo (p.e., inercia fi logenética2 

2  La cantidad de variación explicada por la similitud fi logenética (Cheverud et 
al., 1985; Diniz-Filho et al., 1998; Lynch, 1991; Morales, 2000). 
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o restricción fi logenética3) y por la evolución independiente 
(adaptación) (Martins y Garland, 1991; Martins, 1993; 
1996; Diniz-Filho, 2000). La comparación entre especies o 
entre categorías mayores (p.e., géneros, familias u órdenes), 
actualmente es una de las herramientas metodológicas 
utilizadas más ampliamente, para identifi car proceso 
evolutivos tan variados como las historias de vida (Harvey 
y Clutton-Brock, 1985; Bauwens y Díaz-Uriarte, 1997), 
abundancia y distribución de los organismos (Damuth, 
1987; Polo y Carrascal, 1999), ecomorfología (Losos, 1990; 
Diniz-Filho et al., 2000), ecofi siología (Garland y Adolph, 
1994; Garland y Carter, 1994), etología (Martins, 1993; 
Martins et al., 2004), así como en el ámbito de la biología de 
la conservación (Purvis et al., 2000; Fisher y Owens, 2004; 
Bielby et al., 2006; Cardillo y Meijaard, 2012).

En este sentido, los MCF pueden ser empleados para 
probar la variación de un grupo de especies a una variable 
respuesta (p.e., riesgo de extinción) y las posibles variables 
explicativas (p.e., tamaño corporal); así como, identifi car 
características particulares de las especies a cambios globales 
(p.e., incremento en la temperatura ambiental); o determinar 
fenotipos ancestrales y aquellos derivados recientemente, 
susceptibles a extinguirse debido a la conservación del nicho 
fi logenético4, ya que estos pueden estar imposibilitados para 

3 La propiedad que puede poseer un carácter (posiblemente adaptativa en el 
ambiente en el que surgió) que limita el surgimiento de un nuevo estado de 
carácter (Blomberg y Garland, 2002).

4  La tendencia de las especies de retener sus característica ecológica ancestrales 
(Wiens y Graham, 2005)



334

Uso de Biología Molecular en producción animal y conservación de especies silvestres

adaptarse a nuevas presiones de selección, o a ocupar nichos 
diferentes (Desdevises et al., 2003; Wiens, 2004). 

Al emplear los MCF, es fundamental considerar los 
supuestos de estos análisis: i) la adaptación por selección 
natural no debe ser inferida causalmente basándose en 
estudios comparativos; ii) el conocimiento del fi logenia 
aumenta no sólo la calidad, sino también los tipos de 
inferencia que pueden hacerse a partir de datos comparativos 
(p.e., estimación de caracteres en ancestros hipotéticos); iii) 
estadísticamente los datos inter específi cos no pueden ser 
considerados como muestras independientes y distribuidos 
en forma homogénea en una “población”; iv) los supuestos 
sobre cómo evolucionan los caracteres en el tiempo (p.e., 
movimiento Browniano5, proceso Ornstein-Uhlenbeck6, 
etc.) son necesarios para cualquier inferencia estadística; v) 
la selección de especies para un estudio comparativo debe 
tomar en cuenta las relaciones fi logenéticas entre esas 
especies y, vi) la mayoría de los estudios comparativos se 
basan únicamente en correlaciones (Harvey y Pagel, 1991; 
Harvey y Purvis, 1991; Martins, 1994; Rohlf, 2001). 

El primer paso para realizar un análisis utilizando los 
MCF, es obtener toda la información disponible sobre las 
relaciones fi logenéticas del grupo de interés. Las fi logenias 
5 Modelo nulo de evolución fenotípica, que describe cómo los cambios de caracteres continuos 

se vuelve más impredecible y se incremente linealmente con el tiempo, provocado por 
deriva genética, selección direccional o equilibrio mutación-deriva (Edwards y Cavalli-
Sforza,1964; Felsenstein, 1985; Diniz-Filho, 2001)

6 Proceso oscilador estocástico cuántico, que limita la variación fenotípica de caracteres 
continuos debido a que se encuentran bajo una fuerte selección estabilizadora 
(Felsenstein,1988; Hansen y Martin, 1996; Diniz-Filho, 2001)
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nos permiten observar eventos evolutivos independientes y 
comprender si la historia evolutiva de los organismos infl uye 
sobre las respuestas proximales de los organismos (Harvey 
y Pagel, 1991; Harvey, 1996; Martins y Hansen, 1997). 
En este sentido, las reconstrucciones fi logenéticas tienen 
como objetivo fi nal defi nir las relaciones entre especies, 
de tal forma que está refl eje la historia evolutiva de una 
manera precisa (Dobson, 1985; Diniz-Filho, 2000; Rezende y 
Garland, 2003). Una vez obtenida una hipótesis fi logenética, 
se debe determinar si los datos (p.e., las características 
de las especies) están estructurados o no a lo largo de la 
fi logenia; es decir, evaluar si existe correlación fi logenética 
en la variable de interés. Sí existe tal correlación, el análisis 
comparativo puede evaluar el grado de inercia fi logenética 
(estimada como la proporción de la variación que es explicada 
por la similitud fi logenética) mediante la descomposición 
de la variación fenotípica en sus componentes específi cos 
y fi logenéticos. Finalmente, se debe analizar la evolución 
correlacionada entre los componentes específi cos, libres del 
efecto fi logenético, interpretándola en términos de procesos 
adaptativos (Harvey y Pagel, 1991; Diniz-Filho, 2000; 
Morales, 2000). Bajo este contexto, a continuación se dará 
una breve descripción de los métodos más comúnmente 
empleados y su aplicación en términos de la conservación 
biológica.

Contrastes Filogenéticamente Independientes 
Este método fue desarrollo originalmente por Felsenstein 

(1985), para analizar la evolución correlacionada de 
caracteres, evitando el problema de la no independencia 
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estadística cuando se realizan comparaciones entre especies 
cercanamente relacionadas. El método propone que cada 
especie integrante de un árbol fi logenético ha tenido sus 
tiempos y eventos evolutivos independientes; es decir, 
que los cambios que ocurren entre un par de especies 
hermanas después de su respectivo evento de especiación, 
es independiente de los cambios ocurridos entre otro par 
de especies hermanas después de su correspondiente 
especiación; y a su vez, el comportamiento y las relaciones 
entre los caracteres puede ser distinto en cada una de ellas, 
aunque ambos grupos de especies hermanas compartan un 
ancestro común. Estas diferencias se denominan “contrastes 
fi logenéticamente independientes” y pueden ser calculados 
para cada uno de los nodos de una fi logenia. Los valores para 
los nodos correspondientes a los ancestros se estiman como 
el promedio de los valores de los descendientes (Harvey 
y Pagel, 1991; Garland y Ives, 2000; Diniz-Filho, 2000; 
Morales, 2000). 

Este método permite la suposición de que la evolución 
de los caracteres pueden describirse empleando un modelo 
de movimiento Browniano, el cual es un proceso aleatorio 
modelado en la Física por el movimiento de las moléculas 
afectadas por la variación térmica en un líquido. Sí se mide 
la posición de cada molécula a lo largo de un eje, se aprecia 
que los movimientos sucesivos son independientes. Aplicado 
a un modelo evolutivo (Fig. 2), este efecto de desplazamiento 
después de un tiempo (t1) es la suma de un gran número de 
pequeños desplazamientos atribuidos a fuerzas evolutivas 
como la selección, deriva génica o variaciones ambientales. 
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El resultado del total de esos movimientos tendrá una 
distribución normal con una media igual a cero y varianza 
proporcional a t1 (Martins, 1996; Nunn, 2011). De tal 
forma, que los contrastes pueden considerarse como valores 
independientes y por lo tanto pueden ser utilizados en análisis 
estadísticos que prueben hipótesis adaptativas (Felsenstein, 
1985; Burt, 1989). Debido a que los contrastes son calculados 
a diferentes niveles jerárquicos, los resultados comparativos 
pueden ser evaluados en todos los niveles fi logenéticos. 

Figura 2.  Filogenia hipotética para cuatro linajes (A, B, C, D) y para n 
caracteres, donde se muestra que a partir de un estado ancestral evolucionaron 
los linajes y caracteres actuales por medio de procesos aleatorios.  El ancestro 

presenta valores de tiempo y varianza iguales a cero, de tal forma que el valor de 
cada paso evolutivo está dado por la suma de todos los pasos previos.
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Del mismo modo, este modelo supone que cada carácter 
ha evolucionado con diferentes tasas de cambio en el tiempo. 
Así, mientras la varianza acumulada en un carácter A es 
s2

A, la varianza en otro carácter B (con el cual puede estar 
correlacionado) es s2

B (Felsenstein, 1985). De tal forma 
que los procesos de diversifi cación suceden a causa de la 
acumulación de la variación a lo largo de su evolución, y 
pueden verse refl ejado en la longitud de las ramas de una 
fi logenia. Con base en lo anterior, el modelo de CFI examina 
de forma no direccional la covariación fi logenética entre los 
valores de diferentes caracteres (Felsenstein, 1985; Harvey 
y Pagel, 1991). 

Los supuestos de este modelo son: 

1. La evolución del carácter puede ser descrito usando 
un modelo de movimiento Browniano de evolución 
fenotípica.  

2. Las relaciones fi logenéticas del grupo de interés está 
resuelta y se conoce cuál es la longitud de sus ramas, 
que es proporcional al cambio entre caracteres. 

3. La variación dentro de cada especie es insignifi cante 
en comparación con la variación entre las especies. 

En términos generales, los CFI se han convertido en 
un procedimiento estándar para analizar de manera no 
dirección la comparación entre pares de especies hermanas 
contemporáneas y también entre los estados ancestrales 
de diferentes grupos de especies, así como para estimar 
el coefi ciente de correlación o la regresión evolutiva entre 
caracteres fenotípicos, a partir de información fi logenética, 
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con la cual transformar las observaciones originales en un 
sistema de puntuación de n – 1 diferencias estandarizadas 
llamadas “contrastes”. Estos contrastes independientes 
están teóricamente libres del efecto de la fi logenia, y pueden 
ser utilizados para analizar fi logenias poblacionales, propor-
cionando información acerca de procesos microevolutivos 
en las ramas superiores de la fi logenia y de procesos 
macroevolutivos en los nodos inferiores de las misma (Burt, 
1989; Garland et al., 1992; Diniz-Filho, 2000). 

En el campo de la biología de la conservación, este método 
ha sido empleado para determinar la susceptibilidad de las 
especies a extinguirse o probar hipótesis de probabilidad 
de extinción de las mismas, tomando en consideración los 
factores intrínsecos como el tamaño corporal (Cardillo y 
Bromham, 2001; Cardillo et al., 2008), la capacidad de 
reproducción (Harcourt, 1998; Amano y Yamaura, 2007), 
la especialización ecológica (Safi  y Kerth, 2004; Jones et al., 
2009; Garcia et al., 2008) y las historias de vida (Gaston y 
Blackburn, 1997; Murray y Hose, 2005; Jones et al., 2009); 
así como factores extrínsecos, como el clima (Blackburn 
y Gaston, 2002; Cardillo et al., 2008), la relación entre la 
distribución-abundancia (Bennett y Owens, 1997; Johnson, 
1998; Collen et al., 2006; May-Collado y Agnarsson, 2011), la 
zona geográfi ca (Johnson et al., 2002; Fritz et al., 2009; Jones 
et al., 2009) e introducción de especies (Owens y Bennett, 
2000; Fisher et al., 2003). 

Por ejemplo, Safi  y Kerth (2004) analizaron 35 especies 
de murciélagos insectívoros de Norteamérica y Europa, e 
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identifi caron que la especialización de estas especies para 
ocupar hábitats específi cos, infl uye considerablemente en 
el riesgo de extinción de las mismas; de la misma forma 
Forero-Medina et al., (2009), identifi caron que el tamaño 
corporal y la relación entre éste y el tamaño de la camada y 
la longevidad de 25 especies de mamíferos brasileños, son las 
principales características que hacen que las especies sean 
más vulnerables a la extinción. Por su parte Foufopoulos y 
Ives (1999) evaluaron las características de historia de vida 
(la masa corporal, la longevidad, la especialización de hábitat, 
y abundancia de la población) de 35 especies de tortugas y 
de reptiles escamados (lagartos y serpientes) en 87 islas en 
el mar Mediterráneo y llegaron a conclusiones similares. 

Autocorrelación Filogenética 
Este método fue desarrollado originalmente por Cheverud 

y Dow (1985) y Cheverud et al., (1985), a partir de modelos 
de autocorrelación lineal aplicada a problemas de patrones 
espaciales (ver Cavalli-Sforza y Edwards, 1967; Sokal y Oden, 
1978; Gittleman y Luh, 1992) y posteriormente modifi cado por 
Gittleman y Kot (1990), para estimar cuantitativamente la 
varianza total asociada a un carácter (T), y fraccionar el valor 
de un carácter fenotípico en sus componentes fi logenético 
(F) y específi co (E), permitiendo cuantifi car la proporción 
de la variación de un carácter que puede ser explicada por 
la inercia fi logenética, de aquella proporción que puede ser 
atribuida a la evolución independiente (Harvey y Pagel, 
1991; Diniz-Filho, 2000; Martins, 2000). Por lo tanto: 
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T = F + E

El modelo básico está representado por la ecuación: 

y = ρWy + ε

Donde y es un vector de longitud n que contiene los valores 
observados de los caracteres fenotípicos analizados de cada 
especie, ρ es el coefi ciente de autocorrelación fi logenética, 
que estima la fuerza de la inercia fi logenética en el carácter; 
W es una matriz de conectividad n x n de similitudes 
fi logenéticas entre pares de especies, la cual se utiliza para 
especifi car las relaciones taxonómicas de las especies (p.e, si 
un par de especies están en el mismo género, su relación es 
de 1, si comparten la misma familia taxonómica su relación 
es de 1/2, pero si esta relación es al nivel de Orden es de 1/6) 
(Fig. 3); y ε representa el vector de los valores residuales (E) 
del carácter que no pueden ser predichos por ρWy. En este 
modelo, ρWy es un vector que predice la porción fi logenética 
(F) del valor y (T), representa al componente fi logenético; es 
decir, la proporción del carácter que corresponde a la historia 
evolutiva del grupo y el vector ε corresponde al componente 
específi co; es decir, a la proporción que puede ser considerada 
como resultado de la evolución independiente del arrastre 
fi logenético. 

De esta forma, el producto ρWy genera un valor predictivo 
de y para cada una de las especies, y el vector ε sólo es el 
valor residual de la diferencia entre lo observado y el valor 
predicho por ρWy. Igualmente, se observa que el valor del 
carácter en especies relacionadas se explica a través del 
componente fi logenético. 
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Este modelo presenta dos aspectos relevantes. Por un lado, 
el coefi ciente de autocorrelación (ρ) que estima la correlación 
entre el vector de valores fenotípicos (ε) y el vector de valores 
estrictamente fi logenéticos (ρWy), es un componente que mide 
la fuerza del efecto fi logenético y representa la constancia 
de un carácter a lo largo de su historia evolutiva. Este valor 
puede variar entre –1 y +1. Un valor positivo indica constancia 
fi logenética, mientras que un valor de cero (0) muestra que no 
hay efecto fi logenético en la variación del carácter y un valor 
negativo indica que las especies relacionadas tienden a ser 
distintas y con escasa infl uencia fi logenética sobre el carácter 
(sensu Cheverud et al., 1985). 

Figura 3.  Se muestra la similitud filogenética en función del nivel taxonómico, 
donde: 1 = género, 2 = familia, 3 = superfamilia, 4 = infraorden, 5 = suborden, 6 
= orden.  Lo que evidencia la presencia de un patrón filogenético, en el cual los 

niveles taxonómicos más cercanos son más parecidos.  La línea discontinua 
muestra la ausencia de dicho patrón.
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El segundo aspecto del modelo es que el valor estimado de 
los residuales, ε, debe estar libre de los efectos fi logenéticos, 
y por lo tanto, es independiente estadísticamente. En este 
sentido los valores de ε serían análogos a los contrastes 
propuestos por Felsenstein (1985). La diferencia radica 
en que mientras los contrastes retienen el 100% de la 
varianza original de los datos, los residuales del modelo 
de autocorrelación corresponden sólo a una fracción de la 
varianza total (Morales, 2000). 

En este modelo también puede estimar el coefi ciente de 
determinación (R2), que representa la proporción de varianza 
del carácter que esta explicada por la historia evolutiva de 
un grupo (fi logenia), de la siguiente manera de acuerdo con 
(Cheverud et al., 1985; Harvey y Pagel, 1991): 

R2 = 1 – (varianza de los errores / varianza de y)

La varianza de los errores representa a la varianza del 
modelo de auto correlación, mientras que la varianza de 
y es la variabilidad natural de la variable y de interés. Si 
el valor de R2 es alto, se asume que la inercia fi logenética 
también lo es (Harvey y Pagel, 1991; Diniz-Filho, 2000). La 
trascendencia de este modelo radica en que además de ser el 
primero en estimar los efectos fi logenéticos sobre los atributos 
fenotípicos, es el más comúnmente utilizado para responder 
preguntas de tipo ecológicas y evolutivas (Morales, 2000; 
Cornillon et al., 2000; Rohlf, 2001). De acuerdo con Hansen y 
Martins (1996) los supuestos para este modelo son: 
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1. Las relaciones esperadas entre los fenotipos de 
las especies debido a las historias compartidas y 
evolutivas, se pueden describir mediante un modelo 
autoregresivo y por lo tanto, la variación intra 
específi ca es ilegible o está incorporada al análisis.

2. Los análisis con este modelo son mucho más confi ables 
entre mayor sea el número de taxones a considerar. 

3. Las relaciones fi logenéticas entre las especies están 
bien resueltas, y las longitudes de las ramas son 
proporcionales a la cantidad esperada de cambios del 
carácter, o éstas pueden ser descritas a partir de una 
matriz de similitud fi logenética entre fenotipos inter 
específi cos. 

4. Las diferencias en las escalas de tiempo evolutivo y 
procesos ecológicos, puede ser descrita por diferencias 
arbitrarias en las longitudes de las ramas entre y 
dentro de las especies, cuando las variaciones no son 
defi nidas en el modelo. 

5. Cada fenotipo puede ser descrito como una función 
lineal de los otros fenotipos de la fi logenia y estos 
pueden ser descritos como la suma de sus componentes 
fi logenético y específi co

6. Sólo el componente específi co puede ser utilizado para 
análisis posteriores. 
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En términos generales, este modelo ha sido empleado 
como una herramienta diagnóstica para identifi car diversos 
patrones de variación interespecífi ca (Gittleman y Kot, 
1990; Diniz-Filho, 2001; Rohlf, 2001) y para evaluar si el 
valor residual (ε), obtenido con el método autorregresivo 
y regresión del vector propio fi logenético, está libre de un 
patrón fi logenético7 (Gittleman y Kot, 1990; Edwards y 
Kot, 1995; Diniz-Filho et al., 1998). Por ejemplo, Diniz-
Filho y Mundim (2002), evaluaron la relación entre la 
distribución y la talla de los carnívoros terrestres. Sus 
resultados demostraron que sí existe un patrón fi logenético 
en la talla, pero no en la distribución. Estos mismos 
autores destacaron la importancia de utilizar los MCF 
para estudiar procesos evolutivos asociados a información 
macroecológica. En conservación biológica Diniz-Filho y 
Tôrres (2002), analizaron la relación entre el tamaño del 
área de distribución y el tamaño corporal de 70 especies de 
carnívoros terrestres del Nuevo Mundo y encontraron un 
fuerte patrón fi logenético entre ambas variables, sugiriendo 
que los mecanismos ecológicos podrían ser mucho más 
importantes a considerar, en las diferentes estrategias de 
conservación de estos organismos. Por su parte Blackburn 
(2004), utilizó este método para identifi car la relación entre 
la abundancia y distribución de varias especies en diferentes 
escalas macroecológicas, identifi có evolución potencial 
y sugirió cómo se podría utilizar esta información para 
identifi car cambios no adaptativos o especies vulnerables a 

7  Es la correlación entre la variación fenotípica de un carácter y las relaciones 
fi logenéticas de un grupo de especies, que determina las tendencias evolutivas 
del mismo (Gittleman y Luh, 1992; Burt, 2001; Hansen y Orzack, 2005).



346

Uso de Biología Molecular en producción animal y conservación de especies silvestres

cambios ambientales recientes o futuros. Del mismo modo, 
Cooper y colaboradores (2008) probaron el riesgo de extinción 
de 138 especies de ranas, considerando el tamaño corporal, la 
fecundidad y el tamaño del área de distribución geográfi ca; 
encontrando que el tamaño corporal y la fecundidad sólo 
afectan el riesgo de extinción indirectamente a través de su 
efecto sobre el tamaño del área de distribución geográfi ca, 
por lo que sugirieron que la mejor estrategia de conservación 
de estos organismos, sería proteger áreas que contengan 
una gran diversidad de especies con áreas pequeñas de 
distribución geográfi ca. Por su parte, Fritz y colaboradores 
(2009) determinaron que a nivel regional, el tamaño corporal 
es la principal característica biológica que los pone a los 
mamíferos en alguna categoría de riesgo, seguido por la 
estrecha relación especie-área. 

Cómo fue posible observar, utilizando este tipo 
análisis comparativo fi logenético, es posible identifi car 
diversos patrones específi cos entre las interacciones de las 
características biológicas de las especies y las amenazas de 
tipo antropogénicas, lo cual ofrece una mayor comprensión 
de los procesos que determinan el riesgo de extinción de las 
mismas (Fisher y Owens, 2004; Cardillo y Meijaard, 2012). De 
acuerdo con Ornelas (1998), se podrían establecer al menos 
tres criterios para priorizar los esfuerzos de conservación e 
identifi car especies susceptibles o en riesgo: 
1) Seleccionar aquellos taxones que aparecen en la base 

de un grupo monofi lético, o en la base de las ramas 
más grandes, ya que pueden ser de gran importancia 
en la reconstrucción fi logenética del grupo. 
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2) Elegir taxones con muchas autopomorfi as, debido 
a que pueden refl ejar eventos evolutivos recientes 
o relevantes, puesto que han acumulado muchos 
cambios a lo largo de su historia evolutiva.  

3) Seleccionar taxones que tienen una mayor distancia 
patrística, es decir, una cantidad considerable de 
cambios en número de caracteres entre grupos 
monofi léticos sin contar el ancestro común, ya que 
pueden ser muy informativos para identifi car los 
cambios ocurridos en el pasado y sus probables 
trayectorias. 

Finalmente, en esta sección se analizaron y discutieron 
dos métodos comparativos fi logenéticos, Contrastes 
Independientes y el Modelo de Autorregresión, que pueden 
ser empleados para determinar la relación estadística 
entre dos o más características intrínsecas o extrínsecas 
de los organismos, y su utilidad para determinar especies 
potenciales en riesgo de extinción o establecer adecuadas 
estrategias de conservación, en función de los caracteres 
específi cos de los mismos. Se demostró que los dos enfoques 
son funcionalmente válidos y que puede ser utilizado 
para hacer inferencias estadísticas acerca de los valores 
en los nodos internos de un árbol fi logenético (ancestros 
hipotéticos), para estimar las relaciones entre los caracteres 
y para predecir los valores potenciales de las especies que 
aún no se conocen, o de las que se tienen poca información. 
Las predicciones para éste tipo de especies (incluidas formas 
extintas) se pueden hacer cada vez más exactas y precisas, 
sin embargo, uno de los principales problemas al tratar 
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de analizar los patrones y procesos de evolución biológica, 
ha sido que las explicaciones evolutivas no están sujetas 
a experimentación (Harvey y Pagel, 1991; Diniz-Filho, 
2000; Futuyma, 2005), esto es debido a que es muy difícil 
o imposible recrear las condiciones que han dado origen o 
han ocasionado una presión sobre un carácter, para que este 
posteriormente fuera seleccionado. Por lo que el problema 
metodológico más recurrente en la biología comparada, ha 
sido distinguir entre los efectos ocasionados por historia 
evolutiva y por la evolución independiente (Bell, 1989; 
Harvey y Pagel, 1991; Diniz-Filho, 2000). Esto se debe por 
un lado, a que las escalas de tiempo de los procesos ecológicos 
y evolutivos son consideradas de manera diferente (Harvey, 
1996); y por el otro lado, a que la historia evolutiva de cada 
carácter es diferente (Westoby et al., 1995). No obstante, 
todos los organismos forman parte de una escala de relaciones 
jerárquicas de ancestro-descendiente, por lo que no pueden 
contemplarse como datos independientes extraídos de una 
misma distribución, lo que origina un serio problema a 
la hora de analizar cierta información, con respecto a un 
contexto evolutivo explícito (Felsenstein, 1985; Harvey y 
Pagel, 1991; Diniz-Filho, 2000). 

De cualquier forma, estos estudios ofrecen un enfoque 
más predictivo, basado en generalizaciones estadísticas. 
Así una especie puede ser seleccionada de una lista de 
prioridades en función de su pertenencia a un grupo, ya 
que estadísticamente es probable que contenga las especies 
amenazadas (Fisher y Owens, 2004; Cardillo y Meijaard, 
2012). Este grupo puede ser taxonómico (p.e., familia 
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o género), o puede ser defi nido morfológicamente (p.e., 
tamaños corporales de mesocarnívoros) o geográfi camente 
(p.e., grupo de especies confi nadas a regiones específi cas). 
De esta manera, las generalizaciones estadísticas pueden 
ofrecer pruebas adicionales para evaluar el estado actual 
de las especies, para las que los datos directos sobre las 
tendencias demográfi cas o la distribución geográfi ca, no se 
conocen, o existe información limitada o nula. Por otra parte, 
el riesgo de extinción modelado podría ayudar a identifi car 
las especies que actualmente no se encuentran amenazadas, 
pero que podrían llegar a cambiar de estado de conservación 
en un futuro próximo, empleando como base el conjunto de 
características biológicas, ecológicas e incluso evolutivas.

Diversidad Filogenética y Selección de Áreas 
Prioritarias para la Conservación 

Además de brindar gran cantidad de información útil 
para realizar conservación a nivel poblacional o de especie, 
como ya se había mencionado (fi logeografía, determinación 
de ESU’S, MCF), los análisis moleculares también ofrecen 
grandes posibilidades para la conservación a nivel de 
comunidades. A este nivel, una de las estrategias para 
conservar la diversidad biológica más utilizada alrededor 
del mundo, es el establecimiento de áreas protegidas como 
Reservas de la Biosfera, Parques Nacionales, Reservas 
Naturales, Santuarios de Flora y Fauna, entre otras (Ceballos 
et al., 1998; Rodrigues y Gaston, 2002; Brooks et al., 2006). 
Estas áreas de protección idealmente deben cumplir con dos 
grandes funciones. Por un lado, representar la biodiversidad 
conocida de la región donde se encuentre situada; por el otro 
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lado, separar la biodiversidad de los procesos que amenazan 
su persistencia (Margules et al., 2002). Sin embargo, la 
designación de estas áreas es un gran reto, debido al poco 
conocimiento que se tiene sobre los patrones y procesos de 
la biodiversidad, a los escasos recursos destinados para su 
conservación, y a las constantes presiones socio-económicas 
que existen entorno de la misma (Vézquez y Gittleman, 
1998). Es claro que no es posible conservar todos los lugares 
que contribuyen a la biodiversidad, por lo que es necesario 
utilizar métodos concretos para priorizarlos.

En un principio, se comenzaron a utilizar indicadores de 
biodiversidad con el fi n de establecer áreas con mayor grado 
de prioridad para la conservación (Pressey et al., 1993), 
un proceso denominado por Vane-Wright y colaboradores 
(1991) como la “agonía de la elección”, ya que básicamente 
se escogían a partir de criterios simplistas cuáles especies se 
podrían conservan y cuáles no. Posteriormente, la riqueza 
específi ca de un sitio había sido empleada como indicador 
para seleccionar áreas de conservación, prestando mucha 
atención a los llamados hotspots de biodiversidad -zonas 
particularmente con alta riqueza de especies, especies raras 
o amenazadas- (Myers et al., 2000; Brooks et al., 2006). Sin 
embargo, recientemente se ha hecho énfasis en la importancia 
de incluir los procesos evolutivos como prioridades de 
conservación (Vézquez y Gittleman, 1998; Mace et al., 2003; 
Pillon et al., 2006), basándose en que para conservar la 
biodiversidad, no sólo es necesario maximizar el número de 
especies protegidas actualmente, sino también asegurar altos 
niveles de diversidad biológica en el futuro (Faith, 1994). 



351351

Uso de técnicas moleculares como herramienta para conservar la diversidad biológica 

De este modo, enfatizando en la protección de áreas exclu-
sivas con alto número de especies, no garantiza la permanencia 
en el futuro de la biodiversidad, ya que bajo ese esquema 
tradicional, todas las especies son concebidas con el mismo valor 
de conservación. No obstante, dicha valoración debe realizarse 
en términos de relaciones históricas y singularidad evolutiva, 
para asegurar la protección del máximo potencial evolutivo 
(Vane-Wright et al., 1991; Vézquez y Gittleman, 1998). En este 
mismo contexto, además de conservar el mayor número de 
especies, también es necesario conservar conjuntos de especies 
que reúnan la mayor cantidad de historia evolutiva posible 
(Vane-Wright et al., 1991; Pressey et al., 1993). Es por esto que 
se ha propuesto la integración de la información fi logenética 
en los estudios de ecología de comunidades y en los análisis de 
priorización de áreas para la conservación de la biodiversidad, 
ya que éstas proveen nuevas formas de medir y analizar la 
biodiversidad y cuantifi car la historia evolutiva de cualquier 
conjunto de especies (Vézquez y Gittleman, 1998; Posadas et 
al., 2001; Mace, 2004).

Este nuevo enfoque ha permitido inferir los mecanismos 
potenciales que determinan la estructura fi logenética de las 
comunidades o la “fi lodiversidad8”, es decir, las relaciones 
fi logenéticas de las especies distribuidas dentro y entre las 
comunidades (Machac et al., 2011).

8 Se refi ere a las relaciones evolutivas entre las especies que coexisten dentro de 
una comunidad local (p.e., estructura fi logenética). La diversidad fi logenética 
mide cuanto del patrón de ramifi cación y las longitudes de ramas de un árbol 
fi logenético, están representadas en una muestra de especies (Faith y Baker, 
2006).
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Con esta aproximación es posible analizar las 
interacciones contemporáneas entre los miembros que 
coexisten en una comunidad, los efectos de la comunidad en 
la evolución de caracteres de cada especie, y los efectos de 
la diversifi cación y la evolución de caracteres en la forma en 
que interactúan los miembros de la comunidad (Vamosi et 
al., 2009). Por ejemplo, bajo diferentes fi ltros ecológicos9 o 
interacciones (p.e., competencia o depredación) sería posible 
observar diferencias en la composición de los ensamblajes 
en los patrones de estructura fi logenética y fenotípica de la 
comunidad (Webb et al., 2002; Cavender-Bares et al., 2009)

Además, si se complementan los análisis de estructura 
fi logenética de las comunidades con medidas de diversidad 
fi logenética (p.e., fi lobetadiversidad10) es posible inferir 
un marco evolutivo para evaluar cómo la estructura de la 
comunidad y los caracteres de las especies que la conforman, 
cambiaron o podrían cambian en función de los gradientes 
espaciales y ambientales (Graham y Fine, 2008; Fine y 
Kembel, 2011). Analizando la fi lobetadiversidad podría 
ayudar a entender cuáles linajes experimentan patrones de 
recambio entre regiones y durante que periodos de tiempo. 

9 Es cualquier condición ambiental que limite la presencia de algunas especies 
en una comunidad determinada. Estas condiciones ambientales particulares 
pueden provocar la coexistencia de especies cercanamente emparentadas o 
que compartan características que les permitan sobrevivir a esas condiciones 
y eliminar todas las especies que no las posean (Webb et al., 2002). 

10 Es la diversidad Beta (cambio de la composición de especies en el espacio) 
con una dimensión temporal; está defi nida como la distancia fi logenética 
(longitudes de rama) existente entre cualquier par de sitios (o comunidades) en 
el planeta. La fi lodiversidad Beta cuantifi ca el grado de relación (parentesco) 
fi logenética existente entre las especies a través del espacio (Graham y Fine, 
2008).
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Asimismo, cuantifi car como las relaciones fi logenéticas 
cambian a lo largo del tiempo, de forma similar en la que la 
diversidad beta mide como cambia la composición de especies 
en el espacio (Graham y Fine, 2008)

Índices de Diversidad Filogenética 
Actualmente, a partir de datos moleculares no solo 

es posible determinar con exactitud la relación entre las 
especies, sino también identifi car la secuencia cronológica 
y el tiempo aproximado de cladogenesis de un clado o grupo 
específi co (Hillis et al., 1996). Del mismo modo, la información 
fi logenética también puede ser importante en identifi car 
cualquier tipo o nivel de extinción, ya que la perdida de historia 
evolutiva depende del tipo de proceso de diversifi cación 
que originó el clado considerado, y de la correlación entre 
el riesgo de extinción y las tasas de especiación del mismo 
(Heard y Mooers, 2000). Es decir, si una especie se encuentra 
en peligro de extinción, sus parientes más cercanos también 
podrían presentar una alta probabilidad de encontrarse en 
peligro (Russell et al., 1998). Asimismo, implicaría que los 
taxones monotípicos más antiguos con pocos o ningún taxón 
hermano en la actualidad, aportan signifi cativamente más 
a la biodiversidad que los taxones que han diversifi cado 
recientemente, y por ello representarían una prioridad en 
conservación (Krajewski, 1991). Así que perder especies 
que no posean parientes fi logenéticamente cercanos, tiende 
a generar una mayor pérdida de información genética -y 
por consiguiente evolutiva- que perder especies con varios 
grupos cercanos.
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De tal forma, que elegir áreas prioritarias para la conser-
vación desde un punto de vista reduccionista, considerando 
exclusivamente endemismos y riqueza de especies, excluiría 
la información fi logenética y en consecuencia la historia 
evolutiva de los taxones de esas áreas. Para abordar este 
problema se han propuesto diferentes Índices de Diversidad 
basados en la medición indirecta de la información evolutiva. 
Vane-Wright y colaboradores (1991) propusieron que la 
información codifi cada en las relaciones fi logenéticas de 
los taxones (topología) podía ser trasladada a un índice de 
diversidad, donde la asignación del valor de prioridad de cada 
región se hace en dos pasos. Primero identifi car la región 
con el valor de prioridad mayor; es decir, aquella que posea 
la mayor cantidad de especies y que representen la mayor 
cantidad de historia evolutiva. Y segundo, seleccionar otras 
regiones de acuerdo con su grado de complementariedad con 
la región principal. Este proceso se lleva a cabo calculando 
dos índices: I y W. Donde el índice I, determina el número 
de clados a los que cada taxón pertenece y el índice W, mide 
la proporción en que cada taxón contribuye a la diversidad 
total del grupo. Al utilizar grupos taxonómicos diferentes, es 
posible comparar la posición relativa de las áreas y escoger el 
conjunto de áreas que mejor reúna la diversidad fi logenética, 
en términos de complementariedad y representatividad. 

Otro de los métodos más utilizados es el de Distancia 
Filogenética (DF) propuesto por Faith (1992). Este índice 
mide la distancia evolutiva -en millones de años entre 
diferentes especies- que conecta a los taxones de un área 
dada, por lo que la DF total de un conjunto de áreas es igual, 
a la suma de las distancias de todas las especies presentes 
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en cada una de las áreas del conjunto. La aplicación de 
esta medida puede ser extendida con los conceptos de 
complementariedad y endemismos para la selección de áreas 
prioritarias de conservación. Sí se toma un área con un alto 
grado de diversidad fi logenética como referencia, el aporte 
de un región particular al área de referencia, en términos de 
complementariedad, será la distancia evolutiva o longitud 
de ramas con que colectivamente contribuyen las especies 
presentes en dicha área, pero que no estén en el conjunto de 
referencia (Faith, 1994). Este método permite determinar la 
estructura de las comunidades desde un punto de vista de 
las relaciones de ancestro-descendencia de las especies que 
coexisten (Valiente-Banuet et al., 2009). Por otra parte, el 
endemismo en diversidad fi logenética, se refi ere a longitud 
de ramas (DF) o historia evolutiva representada sólo en un 
área particular (Faith, 1994). Con esta información es posible 
buscar el subconjunto de áreas y taxones que maximicen la 
acumulación de DF o historia evolutiva, como alternativa 
a la riqueza y complementariedad de especies (Faith et al., 
2004). 

De esta manera, todas las medidas de diversidad 
fi logenética pueden ser comparadas con modelos nulos de 
evolución y ensamblaje de comunidades, para estimar si las 
comunidades naturales están compuestas por especies cercana 
o lejanamente emparentadas (Cavender-Bares et al., 2004; 
Cavender-Bares et al., 2009; Vamosi et al., 2009). Al interior de 
estas comunidades es posible observar al menos dos patrones 
de estructura fi logenética. Por un lado, sobredispersión 
fi logenética (o ensambles de especies con poco parentesco entre 
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sí), cuando la competencia y por ende la exclusión competiti va, 
es la fuerza organizadora, y ésta ocurre más frecuentemente 
entre especies cercanamente emparentadas limitando su 
coexistencia (Webb et al., 2002; Kraft et al., 2007; Graham 
et al., 2009). Por el otro lado, agrupamiento fi logenético (o 
coexistencia de especies cercanamente emparentadas), cuando 
especies emparentadas que comparten rasgos particulares 
que les permiten sobrevivir y reproducirse en dicho ambiente 
coexistirán más comúnmente que lo esperado por azar (Webb 
et al., 2002; Cavender-Bares et al., 2004; Valiente-Banuet y 
Verdú, 2007). 

Conocer estos patrones es importante a la hora de dilucidar 
la importancia de utilizar la información fi logenética para 
escoger áreas prioritarias. Comúnmente, se ha encontrado 
que la riqueza de especies y la diversidad fi logenética se 
distribuyen de forma similar en el espacio (Polasky et 
al., 2001; Brooks et al., 2006; Forest et al., 2007), lo que 
inicialmente, indicaría una utilidad limitada del cálculo 
de diversidad fi logenética (Polasky et al., 2001; Rodrigues 
y Gaston, 2002). La riqueza de especies y la diversidad 
fi logenética pueden estar relacionadas, pero esta relación 
puede ser compleja; algunas áreas pueden exhibir mayor o 
menor diversidad fi logenética, que lo esperado a partir de la 
riqueza de especies que presenten. Asumiendo conservatismo 
de nicho (Peterson et al., 1999; Wiens, 2004; Kozak y Wiens, 
2006), se ha propuesto que la competencia interespecífi ca, 
radiaciones evolutivas antiguas y procesos relacionados con 
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paleoclima pueden producir sobredispersión fi logenética 
(Webb et al., 2002; Cavender-Bares et al., 2009). Mientras que 
las radiaciones evolutivas recientes y los fi ltros ambientales 
pueden provocar agrupamiento fi logenético (Webb et al., 2002; 
Valiente-Banuet y Verdú, 2007). Esta relación entre riqueza y 
diversidad fi logenética invalida el uso de la riqueza de especies 
como único indicador para la elección de áreas prioritarias. 
La utilización de la riqueza de especies para la selección de 
áreas bajo el principio de complementariedad, dejan por fuera 
localidades que proveen gran contribución a la diversidad 
fi logenética (Fjeldsaå y Lovett, 1997; Forest et al., 2007).

En los últimos años, la disponibilidad de fi logenias 
para comunidades ecológicas enteras en diferentes áreas 
geográfi cas y grupos taxonómicos (p.e., en plantas: Kembel 
y Hubbell, 2006; Forest et al., 2007; anfi bios: Pyron y Wiens, 
2011; aves: Sibley y Ahlquist, 1990), han originado un rápido 
incremento en el número de estudios que involucran análisis 
de diversidad fi logenética (Cuadro 1), dando como resultado 
un auge en aplicaciones y métodos para cuantifi car la misma 
al interior de las comunidades naturales (Webb et al., 2008; 
Kembel et al., 2010). Estas aplicaciones desarrolladas dan 
más importancia a los taxones basales, debido a que estos 
son raros fi logenéticamente, que a los taxones derivados 
recientemente; además, de compartir un objetivo en común: 
maximizar el número de clados que serán representados en 
un conjunto de áreas o comunidades, más que el número de 
especies a conservar (Vézquez y Gittleman, 1998).
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Índice Definición Referencias

Diversidad 
Filogenética

Mide las longitudes de ramas que 
separan los taxones dentro de una 
comunidad directamente del árbol 
fi logenético

(Faith, 1992; 
Faith, 1994; Faith 
et al., 2004)

Singularidad 
Taxonomica

Mide el número de nodos (topología) 
en un árbol fi logenético que se 
requieren para ir desde la raíz 
del árbol hasta cada uno de los 
terminales. Mientras menor sea el  
número de nodos más basal será el 
taxón. El cociente del total de nodos 
(T)  respecto al  número de nodos de 
cada taxón  (T/N)  produce  un  valor  
para cada taxón terminal,  que entre 
más alto  indica un enraizamiento 
más basal en la fi logenia.

(Vane-Wright et 
al., 1991; Posadas 
et al., 2001)

Distancia 
Filogenética 
Promedio

Se refi ere al promedio de la 
distancia fi logenética entre todas 
las combinaciones de pares de 
especies que ocurren juntas en una 
comunidad natural

(Webb et al.,2002; 
Kembel y Hubbell, 
2006; Fine y 
Kembel, 2011)

Distancia al 
Taxón más 
Cercano

Mide la distancia fi logenética media 
al pariente más cercano para todas 
las especies que aparecen juntas en 
una comunidad

(Webb et al., 2002; 
Kembel y Hubbell, 
2006; Fine y 
Kembel, 2011)

Índice de 
Taxones más 
Cercanos

Es una medida estandarizada de 
la distancia fi logenética al taxón 
más cercano para cada taxón en 
la muestra; cuantifi ca el grado de 
agrupamiento fi logenético de los 
terminales, independiente del nivel 
de agrupamiento en la base de la 
fi logenia

(Webb et al., 
2002; Graham 
et al., 2009; Fine 
y Kembel, 2011; 
Machac et al., 
2011)

Cuadro 1. Índices más comunes para la medición
 de la diversidad filogenética
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Finalmente, la investigación en fi logenética de 
comunidades y diversidad fi logenética representan un 
avance muy importante en el conocimiento sobre cómo 
las interacciones bióticas, las limitaciones fi logenéticas, 
el aislamiento geográfi co actual y pasado, y los gradientes 
ambientales interactúan para producir los patrones 
observados de diversidad. Sin embargo, la falta de falta de 
conocimiento detallado de los diferentes taxones, es una de 
las principales limitantes en el desarrollo de esta estrategia 
de conservación. Aunque existe una buena cantidad 
de información contenida en los listados taxonómicos e 
inventarios, estos no son necesariamente indicadores 

Índice Definición Referencias

Índice de 
Relación

Medida estandarizada de la distancia 
fi logenética media por pares de los 
taxones en una comunidad local, en 
relación con la fi logenia del grupo a 
nivel regional

(Webb et al., 2002; 
Graham et al., 
2009; Machac et 
al., 2011)

Regresión de 
Relaciones 
Filogenéticas 
y Co-
ocurrencia

Mide si la relación entre distancia 
fi logenética (relación de parentesco 
entre especies) y la co-ocurrencia de 
las especies se encuentran asociadas 
mediante una regresión de cuantiles

(Slingsby y 
Verboom, 2006)

Índice 
Filogenético 
de  Sørenson

Mide la longitud de ramas de 
la fi logenia que comparten dos 
comunidades naturales

(Bryant et al., 
2008; Graham 
y Fine, 2008; 
Graham et al., 
2009)

Fracción 
Única

Mide la distancia fi logenética entre 
conjuntos de taxones en un árbol 
fi logenético como la fracción de 
la longitud de la rama del árbol 
que lleva a los descendientes de 
cualquiera de ellos

(Lozupone y 
Knight, 2005)
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de historia o diversidad fi logenética. Adicionalmente, 
los algoritmos de selección de áreas requieren datos de 
distribución de todos los taxones y fi logenias completas y bien 
resueltas, que algunas veces no se encuentran disponibles. 
Actualmente, no se cuenta con la capacidad sufi ciente para 
evaluar en qué medida los grupos principales de organismos 
muestran patrones de historia evolutiva (extinciones y 
diversifi caciones) en común (Mace et al., 2003). 

Sin embargo, muchos investigadores argumentan que 
la inclusión de la información fi logenética es indispensable 
para la priorización de especies o áreas con fi nes de 
conservación. Esto no necesariamente se cumple en todos 
los casos. Algunos estudios han obtenido resultados en los 
que, la elección de reservas utilizando índices de diversidad 
fi logenética no difi eren signifi cativamente de aquellas 
seleccionadas utilizando sólo la riqueza de especies (Polasky 
et al., 2001). Sugiriendo entonces, que el objetivo de 
maximizar la diversidad fi logenética representada en una 
red de reservas, es razonablemente bien alcanzado, mediante 
la simple representación del número máximo de especies en 
la red. De tal forma que, incluir la información fi logenética 
provee grandes aportes a la selección de áreas sí: i) las 
fi logenias no se encuentran balanceadas, ii) las fi logenias 
refl ejan la geografía, iii) las especies más antiguas tienden a 
presentar rangos geográfi cos pequeños, y iv) sí las especies 
más antiguas se encuentran en zonas con baja riqueza de 
especies (Purvis et al., 2005). Las dos primeras condiciones 
se cumplen usualmente, y muchos estudios indican que la 
tercera condición también se factible; sin embargo, la cuarta 
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condición queda pendiente para futuras investigaciones 
(Mace et al., 2003).

CONCLUSIONES 

En este trabajo ilustramos algunos ejemplos de cómo 
emplear información proveniente de técnicas moleculares, 
en el campo de la Conservación Biológica. Básicamente nos 
centramos en las relaciones evolutivas entre las especies y 
las poblaciones, para puntualizar en tres temas centrales: las 
aplicación de la fi logeografía en la comprensión de la historia 
evolutiva y el fortalecimiento de los esfuerzos de conservación; 
la comparación entre especies fuertemente emparentadas y 
entre los atributos de las mismas, como factor determinante 
para probar hipótesis sobre la extinción; y fi nalmente, 
la inclusión de los índices de diversidad fi logenética como 
aproximaciones en los esfuerzos de conservación a niveles 
por arriba de especies-poblaciones. 

A pesar de que la fi logeografía se ha empleado comúnmente 
como una herramienta para esclarecer patrones históricos 
y evolutivos entre poblaciones de una misma especie, 
las inferencias fi logeográfi cas también pueden ayudar 
a determinar las prioridades de conservación mediante 
la identifi cación y delimitación de áreas co-distribuidas 
con historias evolutivas singulares y con altos índices de 
diversidad fi logenética, con el fi n de priorizar unidades 
geográfi cas para la conservación biológica. Hasta la fecha 
las aproximaciones fi logeográfi cas han sido útiles en inferir 
procesos demográfi cos históricos, tamaño efectivo de la 
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población, secuencias de colonización, cuellos de botella y 
en determinar unidades de conservación. Sin embargo, el 
conocimiento acerca de dónde se han producido eventos o 
procesos evolutivos únicos, complementa la información 
sobre la diversidad, lo que nos permitiría conservar no sólo 
la biodiversidad existente, sino los procesos que generan 
esta diversidad. Por lo tanto, la conjunción de estos estudios, 
permitiría por un lado reconstruir los cambios evolutivos de las 
especies co-distribuidas, que han sido afectados por diferentes 
factores en el pasado (p.e., cambios climáticos, glaciaciones 
y precipitaciones cíclicas), lo que permitiría identifi car 
diferentes planes de conservación. Y por otro lado, identifi car 
no solo unidades evolutivamente signifi cativas, sino también 
rasgos particulares o grupo de características que hacen a las 
especies o poblaciones propensas a la extinción. Este enfoque 
será útil para predecir cómo, por ejemplo, el cambio climático 
afectaría genéticamente, demográfi camente y espacialmente 
la biodiversidad local o regional. Sin embargo, el vínculo entre 
estos estudios y la práctica de la conservación se debilita 
en dos puntos clave. En primer lugar, los resultados de los 
análisis fi logenéticos pueden presentar un cierto grado de 
ambigüedad, inconsistencia o pueden ser difíciles de traducir 
a la política. En segundo lugar, las políticas y mecanismos 
actuales de conservación hacen hincapié en la protección y 
rescate de las especies amenazadas contemporáneamente, 
mientras que las aproximaciones genéticas, son más adecuadas 
para un enfoque proactivo que se anticipa y previene la futura 
disminución de las especie. 

Aunque las políticas de conservación y manejo de la 
diversidad biológica son defi nidas desde los cuatro niveles 
básicos de organización de la biodiversidad: genético, 
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especies-poblaciones, comunidades- ecosistemas y paisaje- 
región; el enfoque que integra todos los niveles jerárquicos en 
que la diversidad biológica se manifi esta, está convirtiéndose 
en el nuevo paradigma de la conservación. Es así como, si 
queremos proteger la diversidad genética, debemos formular 
estrategias específi cas para este nivel de organización. 
Paralelamente, si queremos proteger poblaciones de las 
especies entonces tenemos que apuntar a la problemática 
del tamaño mínimo viable de las poblaciones en cuestión. 
El enfoque de conservación integrado por niveles se refl eja 
en el ejemplo que plantea la determinación de cuanta 
población debe ser protegida para conservar la diversidad 
genética. Aquí intervienen tres niveles, el genético, el de las 
poblaciones y el de los ecosistemas; porque si no conocemos la 
proporción de heterozigocis que contiene una población, o qué 
cantidad está distribuida entre las poblaciones, es imposible 
determinar cuántas poblaciones deben ser protegidas para 
conservar la diversidad genética. 

El conocimiento de la diversidad genética resulta de 
fundamental importancia en Biología de la Conservación, 
ya que en ella está contenida la información para todos 
aquellos procesos en que se sustenta la vida y es la base de la 
variación orgánica. Además de que se encuentra fuertemente 
relacionada con la respuesta funcional de los organismos a 
las diferentes presiones de selección (p.e., cambio climático, 
competencia, depredación, parasitismo, etc.). 

Dentro de la genética, la genética de poblaciones se 
ha convertido en una disciplina que se ha destacado por 
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los programas de gestión y conservación de especies; sin 
embargo, sin el desarrollo de las técnicas moleculares, las 
cuales han revolucionado todos y cada uno de los campos 
de la biología, esto no hubiera sido posible. En este sentido, 
los marcadores moleculares han sido usados con varios 
fi nes, entre los que destacan: la estimación dela diversidad 
genética intra e interpoblacional, el desarrollo de mapas 
de ligamiento para estudio de las relaciones fi logenéticas, 
y para determinar la mejor estrategia de conservación, ya 
sea por la caracterización de germoplasma y colecciones 
nucleares, identifi cación de genotipos, determinación de 
pureza, aislamiento y caracterización de genes específi cos, 
así como en la identifi cación de transformantes individuales 
o su progenie. 

En términos generales, las técnicas moleculares permiten 
explorar la complejidad y variabilidad del contenido genético 
de cualquier tipo de organismos. Este tipo de información 
sirve para múltiples objetivos que van desde el individuo, 
hasta categorías taxonómicas menos inclusivas. Las 
principales aplicaciones de estas técnicas, en el ámbito de 
la Biología de la Conservación han sido: i) defi nir los límites 
de las especies y/o poblaciones, ii) estudiar la estructura 
de estas poblaciones, iii) revelar patrones de migración y 
estimar el fl ujo génico inter poblacional, iv) entender los 
cambios genéticos que afectan a la supervivencia de especies 
y por consiguiente la viabilidad de las poblaciones a largo 
plazo, y v) proporcionar información genética utilizable 
para la mejor gestión de las especies amenazadas. En este 
sentido, la comunidad científi ca encargada de este tema, 
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debería hacer su investigación más accesible hacia los 
políticos y los gestores; y estos a su vez, deberían considerar 
el uso de técnicas moleculares enfocados en la prevención y 
planifi cación de la conservación biológica. 
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