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REsuMEN. Si bien todos los seres vivos modifican su entorno, nuestra especie ha adquirido la capacidad de
hacerlo a una escala espacio-temporal superlativa. Como resultado de la industrializacién y del uso de nuevas
tecnologias, el impacto antrépico ha ido en aumento en los tltimos siglos, lo que causo la disminucién de los
tamanos poblacionales o la extincién de numerosas poblaciones silvestres. En este sentido, desde el campo de la
genética de la conservacion, en las tiltimas décadas se realizaron diversos esfuerzos para aportar conocimientos
nuevos que contribuyan a la conservacién de poblaciones, especies y habitats. Las propiedades de los distintos
marcadores moleculares han permitido estudiar la variabilidad genética de las especies y como esa variabilidad
se estructura en las poblaciones y define las llamadas Unidades de Manejo, que son unidades genéticas cuyo
nombre deriva de actividades extractivistas. En este articulo revisamos y analizamos criticamente los esfuerzos
cientificos en el drea de la genética de la conservacion realizados entre 2006 y 2015 en pos de la conservacién
de los mamiferos del Neotrépico. También criticamos el concepto de Unidad de Manejo y analizamos las
perspectivas a futuro en el campo de la genética de la conservacion de los mamiferos neotropicales.

[Palabras clave: biologia de la conservacion, fauna neotropical, especies amenazadas, marcadores
moleculares]

AsstracT. Contributions of conservation genetics to the study of neotropical mammals: review and critical
analysis. Although all living beings modify their environment, our species has acquired the ability to do so on
a superlative space-time scale. As a result of industrialization and the use of new technologies, the anthropic
impact has been increasing in the last centuries, causing the decrease in population sizes or the extinction of
numerous wild populations. In this sense, from the field of conservation genetics, diverse efforts have been
made in the last decades in order to provide new knowledge that contributes to the conservation of populations,
species and habitats. The properties of the different molecular markers have allowed studying the genetic
variability of the species and how it is structured in the populations, defining the so-called Management Units,
genetic units whose name derives from extractivist activities. In this article we perform a review and critical
analysis of the scientific efforts in the area of conservation genetics carried out between the years 2006 and
2015 for the conservation of mammals of the Neotropics, criticize the concept of Management Unit and analyze

future perspectives in the field of conservation genetics of neotropical mammals.
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INTRODUCCION

Todos los seres vivos modifican su entorno
durante su ciclo de vida, y realizan los
intercambios de materia y energia necesarios
para mantener sus funciones vitales. Nuestra
especie ha adquirido la capacidad de
modificar el ambiente en una escala espacio-
temporal mucho mayor a la del resto de los
seres vivos (Vitousek et al. 1997). Los avances
en la Era de la Modernidad, de la mano de
la Revolucion Industrial y el cambio del
modelo de produccioén, mejoraron la calidad
y la expectativa de vida de una parte de la
poblacién humana. Sin embargo, todos estos
avances son sustentados por el extractivismo, la
generacion de subproductos y residuos toxicos
o contaminantes, la acumulacion de desechos

Editor asociado: Esteban Jobbagy

>4 mnardelli83@yahoo.com.ar

y el uso, abuso y despilfarro de fuentes de
materia y energia a tasas no renovables. En
la década de 1940 comienza a implantarse
el paradigma del desarrollismo, que reduce
la idea de desarrollo a un proceso lineal de
crecimiento econdmico (Gudynas and Acosta
2011). Con una mayor demanda de materias
primas, mayor industrializacidn, la formacion
de las grandes urbes y la estimulacién al
consumismo, el impacto sobre la naturaleza
no tardo en hacerse evidente. En este sentido,
el modelo desarrollista prometia que el
crecimiento econdmico y tecnologico mitigaria
los impactos ambientales (Gudynas 2003). Hoy
podemos reconocer que esta afirmacion es
una de las promesas incumplidas del modelo
(Rodriguez Rodriguez and Sanhueza Martinez
2014).
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El resto de las especies del planeta sufren
de forma directa o indirecta la degradaciéon
del ambiente generada por las actividades
humanas. La fragmentacién del habitat, la
disminucion de los tamafios poblacionales,
el cambio climatico, la antropizaciéon de
los ambientes, los cambios en el uso del
suelo, la extraccién de recursos naturales
y la introduccidon de especies exoticas, en
combinacién con factores estocasticos,
ponen en riesgo la supervivencia de distintas
especies y el equilibrio en las comunidades
y los ecosistemas (Primack 2002; Periago
et al. 2015). De hecho, nos encontramos
en una era de pérdida de biodiversidad
sin precedentes (Bertorelle et al. 2009). En
linea con esto, se vienen llevando adelante
innumerables proyectos de investigacion
en el area de la biologia de la conservacion,
con especial énfasis en aquellas especies en
riesgo de extincion y en zonas de alto impacto
antropico (Costa et al. 2005; Rodriguez et al.
2005; Harvey et al. 2008; Bertorelle et al. 2009;
Barletta et al. 2010; Viglizzo et al. 2011; Diniz-
Filho et al. 2013; Ghimire and Pimbert 2013;
Giineralp and Seto 2013; Courchamp et al.
2014; Jiménez-Garcia et al. 2014; Menon 2014;
Selig et al. 2014; Pierson et al. 2015).

Poco tiempo después de surgir la biologia de
la conservacion como disciplina, los cientificos
encontraron en la genética de poblaciones y
en los marcadores moleculares herramientas
muy utiles para interpretar las dindmicas y
el estado de conservacion de las poblaciones
(Hartl and Clark 1998; Frankham et al.
2002; Bertorelle et al. 2009). En este sentido,
se pudieron estimar distintos parametros
poblacionales como la variabilidad genética,
las relaciones filogeograficas, el grado de
fragmentacion y la estructura y flujo génico,
entre otros (Avise 2004), dando origen a una
nueva disciplina denominada genética de la
conservacion. Dicha disciplina se encarga
del estudio de los factores genéticos que
afectan al riesgo de extincidn de las especies
y de proponer regimenes de manejo genético
para minimizar dicho riesgo (Frankham et al.
2002). Los efectos de un tamafo poblacional
pequeno sobre la variabilidad genética son
la mayor preocupacion de la genética de la
conservacion, ya que las especies en peligro
presentan poblaciones poco abundantes
o con tasas de crecimiento negativas. Las
poblaciones pequenas sufren los efectos de
la endogamia o la pérdida de diversidad
genética, lo que resulta en un aumento del
riesgo de extincion. En consecuencia, el mayor

M NarpeLL & JI TUNEZ

Ecologia Austral 27:421-436

objetivo del manejo genético es minimizar esta
pérdida de diversidad genética (Frankham et
al. 2002).

La region neotropical contiene una gran
porcién de la biodiversidad mundial
(Mittermeier et al. 1998), con ~37% del total
de las plantas con semilla (90.000-110.000
especies) (Antonelli and Sanmartin 2011),
alrededor de 1490 especies de mamiferos
terrestres, 74 especies de mamiferos marinos
residentes o avistados en las cercanias de la
costa, 4037 especies de aves entre residentes
y migratorias, 2441 especies de reptiles y 1865
especies de anfibios (Ojasti and Dallmeier
2000; Perrin et al. 2009; IUCN 2015).

Los objetivos de este estudio son: a) realizar
una revisién de los manuscritos publicados
entre los anos 2006 y 2015 en los que se
utilizaron herramientas genéticas para analizar
problematicas relacionadas a la conservacion
de poblaciones naturales de mamiferos
neotropicales, analizando criticamente los
esfuerzos cientificos llevados a cabo; b)
poner en discusion el concepto de Unidades
de Manejo en estudios de conservacidn, y
c) ensayar perspectivas a futuro y realizar
algunas recomendaciones en torno a las
metodologias a emplear en este campo del
conocimiento.

ORGANIZACION Y METODOLOGIA DEL
ESTUDIO

El presente trabajo se divide en 5 secciones.
En primer lugar, realizamos un resumen
del estado actual de la conservacion de
los diferentes 6rdenes de mamiferos del
Neotrépico. En las secciones segunda y
tercera resumimos los principales aportes
de la biologia molecular a la conservacion
de la fauna silvestre e identificamos aquellos
ordenes paralos cuales la informacion genética
todavia es escasa. Para ello, realizamos una
busqueda exhaustiva de estudios que hicieron
aportes significativos a la conservacion de
los mamiferos del Neotrdpico, en los que
se utilizéd como herramienta algun tipo de
marcador molecular mitocondrial o nuclear.
En total revisamos 180 articulos publicados
en la ultima década (2006-2015). Ademas, y
con el fin de poder cuantificar los esfuerzos
cientificos en el campo de la genética de la
conservacion, en dicho periodo desarrollamos
tres indices "ad hoc" que calculamos para
cada uno de los 15 6rdenes de mamiferos
analizados. a) Indice PPE (publicaciones por
especie): numero de publicaciones sobre las
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especies que componen un orden dividido
por el nimero de especies en dicho orden.
Este indice evidencia los esfuerzos cientificos
realizados en cada uno de los 15 6rdenes
analizados, independientemente de la
categoria de conservacion de las especies que
los componen; b) indice PEA (publicaciones
sobre especies amenazadas): nimero de
publicaciones sobre las especies amenazadas
en un dado orden dividido por el nimero de
especies amenazadas en dicho orden. Para
el cdlculo de este indice consideramos como
amenazadas a aquellas especies categorizadas
por la UICN como Vulnerables (VU), En
Peligro (EN) o En Peligro Critico (CR). Este
indice evidencia los esfuerzos cientificos
realizados en aquellas especies consideradas
como amenazadas, y c) indice IDI (indice de
interés): es el cociente entre el PPE y el PEA.
Valores menores a 1 en el IDI evidencian un
mayor esfuerzo en el estudio de las especies
del orden independientemente del estado de
conservacion, mientras que valores mayores a
1 evidencian un mayor esfuerzo en el estudio
de especies amenazadas.

Luego, en la cuarta seccidn, revisamos el
concepto de Unidad de Manejo. Por tltimo,
analizamos las perspectivas a futuro y
las limitaciones de las técnicas utilizadas
frecuentemente en estudios de genética de la
conservacion.

ESTADO ACTUAL DE LOS MAMIFEROS
NEOTROPICALES

La regién neotropical es, probablemente,
la mas biodiversa del planeta. Sin embargo,
esta vasta expresion de vida se ve amenazada
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dado que muchas de las especies que habitan
la region se encuentran en peligro de extincion
o presentan tasas de crecimiento negativas a
causa de factores de origen antrépico. De
hecho, Ceballos et al. (2015) sugieren que este
fendmeno es parte de un proceso de extincion
masiva de vertebrados que estd ocurriendo
a nivel global y cuya causa principal es la
relacién que mantiene la sociedad moderna
con el ambiente.

El Neotrdépico presenta ~1564 especies de
mamiferos, agrupadas en 15 drdenes. Vale
aclarar que el nimero exacto de especies es
dificil de estimar ya que el estatus de especie
o subespecie para algunas de ellas depende
del criterio utilizado por los investigadores
expertos en los diferentes taxones. El nimero
de especies que componen cada uno de estos
15 o6rdenes presentes en la region es muy
variable, y se observa, por ejemplo, una tinica
especie en el orden Microbiotheria y mas de
800 en el orden Rodentia (Figura 1). Todas
estas especies han sido incluidas en alguna de
las seis categorias de estado de conservacion
de la UICN (Ceballos et al. 2015) (Tabla 1).
Asimismo, cuando se analiza en cada uno
de los 6rdenes el nimero de especies que
presenta cierto grado de amenaza, es decir,
aquellas que se encuentran categorizadas como
Vulnerables, En Peligro o En Peligro Critico,
los nimeros varian entre 138 especies para el
orden Rodentia y <3 especies en 6rdenes como
Cingulata, Microbiotheria, Paucituberculata,
Perissodactyla, Pilosa y Sirenia (Figura 1). En
cuanto al porcentaje de especies amenazadas
en cada orden, Perissodactyla y Sirenia son
aquellos que presentan el mayor porcentaje
(el 100%) de las especies que los componen

Figural.Ntmero deespecies
y especies amenazadas que
componen cada uno de los
15 6rdenes de mamiferos
del Neotrépico. Color
negro: numero de especies;
gris oscuro: nimero de
especies amenazadas; gris
claro: niimero de articulos
publicados en el orden.

Figure 1. Number of species
and threatened species that
compose each of the 15
orders of mammals of the
Neotropics. Color black:
number of species; dark
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Tabla 1. Numero de especies (porcentajes entre paréntesis) incluidas en las diferentes categorias de la UICN para
los 15 6rdenes de mamiferos presentes en el Neotrépico. DD: datos Insuficientes; LC: preocupaciéon menor; NT: casi

amenazada; VU: vulnerable; EN: en peligro; CR: en peligro critico.

Table 1. Number of species (percentage between parenthesis) included in the different IUCN categories for the 15
orders of Neotropical mammals. DD: Data Deficient, LC: Least Concern, NT: Near Threatened, VU: Vulnerable, EN:

Endangered, CR: Critically Endangered.

Orden DD LC NT VU EN CR Total
Artiodactyla 2(10.00) 4 (20.00) 1(5.000  11(55.00)  2(10.00)  0(0.00) 20
Carnivora 4(655)  37(60.66)  8(13.11) 5(8.19) 6(9.83)  1(1.64) 61
Cetacea 37 (59.68) 17(27.42)  1(1.61) 2(3.23) 4(645)  1(L6l) 62
Chiroptera 33(10.78) 216(70.59) 22 (7.19) 24 (7.84) 8(2.61)  3(098) 306
Cingulata 5(23.81)  8(38.10)  5(23.81)  3(14.29) 0(0.00)  0(0.00) 21
Didelphimorphia 12(14.63)  60(73.17) 2 (2.44) 6(7.32) 0(0.00) 2(244) 82
Lagomorpha 2(1429)  6(42.86) 1(7.14) 0 (0.00) 5(3571)  0(0.00) 14
Microbiotheria 0 (0.00) 0 (0.00) 1(100) 0 (0.00) 0(0.00)  0(0.00) 1
Paucituberculata 0 (0.00) 2(33.33)  2(33.33)  2(33.33) 0(0.00)  0(0.00)
Perissodactyla 0 (0.00) 0 (0.00) 0 (0.00) 1(3333)  2(66.67)  0(0.00) 3
Pilosa 0 (0.00) 7 (70.00) 0 (0.00) 2 (20.00) 0(0.00)  1(10.00) 10
Primates 9(7.32)  58(47.15)  5(4.07)  21(17.07)  18(14.63) 12(9.76) 123
Rodentia 135(16.83) 491 (61.22) 38 (4.74)  50(6.23)  52(648)  36(449) 802
Sirenia 0 (0.00) 0 (0.00) 0 (0.00) 2 (100) 0(0.00)  0(0.00) 2
Soricomorpha 7(1429)  27(55.10) 0 (0.00) 8 (16.33) 4(816)  3(612) 49
Total 246 935 86 137 101 59 1564

(3 y 2, respectivamente) incluidas en alguna
categoria de amenaza, mientras que los
ordenes Microbiotheria y Didelphimorpha
presentan los menores porcentajes (<9.76%)
de sus especies incluidas en dichas categorias.
El resto de los érdenes presentan porcentajes
variables, entre 11% (orden Cetacea) y 65%
(orden Artiodactyla) de especies amenazadas
(Figura 2).

La principal amenaza descrita en la
literatura para los mamiferos terrestres es
la destruccion del habitat, producto de la
implantacion de sistemas agricolo-ganaderos,
de la deforestacién y la urbanizacion (Medan
et al. 2011; Kelt and Meserve 2014; Jiménez-
Garcia et al. 2014; Teta et al. 2014; Periago et
al. 2015). Asimismo, se hace mencion también
al calentamiento global y los fendmenos que
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desencadena, a la caza, al traficoilegal y a la
introduccion de especies exoticas (Kelt and
Meserve 2014; Teta et al. 2014; Periago et al.
2015). En el caso de los mamiferos marinos,
su principal amenaza actual es la actividad
pesquera, que crecié de forma exponencial
en los ultimos 30 afios. La mayoria de las
poblaciones de estos mamiferos fueron
severamente reducidas en los ultimos siglos
debido a la actividad pesquera y a la caza
indiscriminada (Cabrera and Yepes 1940;
Vaz-Ferreria 1982). Ademas, se menciona a la
pesqueria como uno de los mayores factores
que afectan directamente a la recuperacion
de las mismas (Crespo et al. 1997; Dans et
al. 2003a,b; Sepulveda et al. 2007; Tunez and
Pimper 2014). El impacto de las operaciones
de pesca sobre los mamiferos marinos genera

Figura 2. Porcentaje de especies
amenazadas en cada uno de los 15 érdenes
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una gran preocupacion para la conservacion
de dichas especies. Debido a su rol de
depredadores tope, los mamiferos marinos
suelen morir enmallados incidentalmente en
las redes de pesca y, ademas, compiten por
los recursos con las pesquerias (Northridge
1991; Crespo et al. 1997, 2000; Dans et al. 2003
a, b). La contaminacién del agua, asi como la
pérdida de habitat, también son consideradas
amenazas importantes (Cappozzo and Maria
2013).

La disminucién en la riqueza y en los
tamanos poblacionales de los mamiferos
neotropicales afecta a la estructura de los
distintos ecosistemas en cuanto ala pérdida de
heterogeneidad, la co-extincidon de parasitos,
la ruptura del equilibrio establecido con
competidores y presas, y la disminucion en las
tasas de dispersion de semillas (Corlett 2013).
Este tltimo fendmeno fue revisado por Periago
etal. (2015) para el Gran Chaco Sudamericano
y por Dirzo y Miranda (1990) y Dirzo et al.
(2007) para la selva mexicana. Dichos autores
encontraron que los herbivoros medianos
y grandes en esta region se encuentran en
retraccién numérica o amenazados; eso afecta
a los procesos historicos de endozoocoria y la
dindmica de la vegetacion.

Como mencionamos antes, la mastofauna del
Neotrdpico estd dominada por los roedores
(Figura 1, Tabla 1). Este grupo contiene ~54%
de las especies de mamiferos terrestres de
esta region biogeografica, con s6lo 17.21% de
sus especies amenazadas segun los criterios
seguidos por la UICN (Figura 2). Este
orden contiene algunas especies (Calomys
spp., Oligoryzomys spp., Zygodontomys spp.,
Sigmodon spp.) que presentan densidades
poblacionales elevadas en sitios de habitat
natural fragmentado, muy antropizados o de
cultivo extensivo (Utrera et al. 2000; Daily et
al. 2003; Suzan et al. 2008; Garcia et al. 2015).
Sibien algunas especies generalistas se pueden
adaptar alas técnicas de cultivo tradicionales,
es evidente la disminucion en la riqueza de
roedores en los campos que utilizan grandes
maquinarias y sistemas de riego (Jiménez-
Garcia et al. 2014). Ademas, otros factores
como el cambio climatico y la persecucion,
al ser considerados como plagas, acttian de
forma sinérgica con la fragmentacion y la
destruccién del habitat (Kelt and Meserve
2014). En cuanto a la fragmentacion del
habitat, algunas especies de roedores como
Dasyprocta spp. y Myoprocta spp. se ven
afectadas negativamente por este fenémeno
(Asquith et al. 1997; Jorge 2008).
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HERRAMIENTAS DE LA BIOLOGIA
MOLECULAR EN EL ABORDAJE DE
PROBLEMATICAS DE CONSERVACION
DE ESPECIES

Enlas tltimas décadas, la biologia molecular
ha desarrollado técnicas y metodologias
de analisis genético que se convirtieron
en herramientas muy utiles para una
variedad grande de estudios en ecologia,
comportamiento y conservacion (Frankham
et al. 2002; Avise 2004; Rieseberg et al.
2011). Los marcadores moleculares basados
en la amplificacion por PCR de secuencias
de ADN son muy utiles en el analisis de
las relaciones entre individuos, grupos
sociales, poblaciones o especies (Avise 2004).
Algunos marcadores moleculares, como
los microsatélites, funcionan como ‘huellas
dactilares’ que permiten identificar individuos
y sus relaciones de parentesco con otros
miembros de la poblacién. Cuando se combina
esta informacién genética con resultados
sobre comportamiento social y patrones de
dispersidn, se pueden describir la estructura
social y la dindmica meta-poblacional,
informacion clave para generar pautas de
conservacién de la fauna silvestre (Frankham
et al. 2002). Por ejemplo, Tunez et al. (2009)
utilizaron 16 marcadores microsatélite para
analizar el éxito reproductivo de machos y
hembras y las relaciones de parentesco entre
los miembros de dos poblaciones nativas
de coipo, Myocastor coypus, ubicadas en la
Pampa Ondulada Bonaerense, Argentina. Los
resultados obtenidos confirmaron estudios
comportamentales previos (Guichén et al.
2003), que sugerian una varianza elevada
en el éxito reproductivo. Se observo también
que las hembras que componian los distintos
grupos sociales en una de las poblaciones
estaban mas relacionadas genéticamente entre
ellas que con las hembras de otros grupos, lo
que sugeria diferencias en la estructura social
entre poblaciones, probablemente provocadas
por diferentes caracteristicas fisicas del
ambiente.

A nivel poblacional, determinar en qué
forma una especie se encuentra dividida
en unidades genéticamente distinguibles
es fundamental para la conservacién de
la biodiversidad. Dado que los procesos
evolutivos actian a un nivel intraespecifico,
las diferencias genéticas y los caracteres
localmente adaptativos se acumularan en
estas unidades a lo largo del tiempo. Este
reservorio de diversidad genética y fenotipica
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incrementa la habilidad de las especies para
sobrevivir a los cambios ambientales (Wang
2002). Asi, uno de los principales objetivos de
la genética de la conservacion es preservar el
potencial evolutivo de las especies y mantener
la diversidad que se encuentra en las unidades
genéticas. En consecuencia, el conocimiento
de la estructura de estas unidades es
necesario para el desarrollo de programas de
conservacion efectivos (Moritz 1994).

Dentro de una especie existen dos niveles
de diferenciacion genética denominadas
Unidades de Manejo (UM) y Unidades
Evolutivamente Significativas (UES). Una
UM se define como cualquier poblaciéon
que intercambia muy pocos individuos con
otras poblaciones y que, en consecuencia, es
genéticamente distinta de éstas (Avise 2004).
En la practica, las UM se definen a partir de
diferencias estadisticamente significativas
en las frecuencias alélicas de marcadores
molecularesneutrales. Los haplotipos del ADN
mitocondrial son especialmente poderosos
para identificar potenciales Unidades de
Manejo (Moritz 1994; Avise 1995) debido a
la relevancia especial de las lineas maternas
en la demografia poblacional. Una UES es
una poblacion o un grupo de poblaciones de
la misma especie con una historia evolutiva
en el largo plazo que las distingue de otras
poblaciones o unidades (Ryder 1986). Las
UES son las fuentes principales de diversidad
genética historica y adaptativa dentro de una
especie (Fraser and Bernatchez 2001), y como
consecuencia de esto reciben una consideracion
especial en los esfuerzos de conservacion
(Moritz 1994; Bernatchez 1995; Avise 2000).
Existen varios requisitos para la definicion
de una UES. Desde el punto de vista genético,
las UES son identificadas como grupos de
poblaciones reciprocamente monofiléticas
para alelos del ADN mitocondrial y que
también difieren significativamente en la
frecuencia de alelos de loci nucleares (Moritz
1994). Otros requisitos son las diferencias en
rasgos fenotipicos, como medidas craneanas y
peso corporal, asi como en el comportamiento
e historia de vida (Moritz 1994; Frankham et
al. 2002; Wang 2002). Tanto los marcadores
mitocondriales como nucleares han sido
utilizados con éxito en la determinacion de
unidades genéticas. Por ejemplo, Napolitano
et al. (2014) utilizaron una region el ADNmt
y marcadores microsatélites para estudiar la
filogeografia y las barreras al flujo génico en el
area de distribucion del gato giiifia (Leopardus
quigna). Los analisis indicaron la presencia de
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al menos dos UM; cada una correspondia a
las dos subespecies antes descriptas. Al tener
cada una de estas UM diferentes historias
biogeograficas, patrones de variabilidad
genética y amenazas reales, los autores
realizaron distintas sugerencias de manejo
para cada una de estas unidades descriptas.

El abordaje desde la genética de la
conservacion de problemas relacionados con
los efectos de la fragmentacién del habitat
sobre la supervivencia de poblaciones
de fauna silvestre también ha sido muy
significativo. Cuando la actividad antrépica
provoca el aislamiento de las poblaciones
en parches de ambiente apto separados por
una matriz amplia de habitat muy alterado,
el uso de marcadores moleculares permite
evaluar el grado de aislamiento genético de las
poblaciones locales y su riesgo de extincién. En
este sentido, Rippenger et al. (2013) realizaron
un estudio en una poblacién de murciélagos
de la especie Dermanura watsoni, que habita un
bosque al noreste de Costa Rica, fragmentado
por la actividad agricola. Dentro del grupo
de los mamiferos, por su alta capacidad de
dispersion, los murciélagos son considerados
como especies con una alta resistencia a la
pérdida de variabilidad genética debido a la
fragmentacion del habitat. Sin embargo, estos
autores, utilizando como marcador molecular
ala secuencia nucleotidica de la regién control
del ADN mitocondrial, encontraron una alta
estructuracion genética entre parches de
ambiente apto, que no podria ser explicada
por la distancia geografica que separa dichos
parches.

Por otro lado, los marcadores moleculares
también permiten evaluar si existe
direccionalidad en el flujo génico, es decir,
si se establecen relaciones de tipo fuente-
sumidero dentro de meta-poblaciones, en
las que una poblacién estable provee de
individuos y genes a poblaciones en parches
de ambiente suboptimo (Runge et al. 2006 ).
Por ejemplo, Campos-Krauer y Wisely (2011)
usaron un modelo de nicho ecoldgico para
modelar la distribucién actual del carpincho,
H. hydrochaeris, en el Gran Chaco paraguayo,
y la compararon luego con la distribucién de
esa especie 80 afos atras. Los resultados de su
modelaciéon mostraron que la especie extendio
su distribucién luego de que algunas zonas
del Gran Chaco, que en el pasado eran zonas
forestales, fueron transformadas en zonas de
pastizales inundables tras su deforestacion.
Posteriormente, utilizando un fragmento de
386 pb correspondiente a la regién control
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del ADN mitocondrial, confirmaron dicho
escenario de expansiéon poblacional, e
identificaron que las poblaciones de carpincho
ubicadas en el Rio Pilcomayo, el sur del Bajo
Chaco y el Rio Paraguay habrian actuado
como poblaciones fuente de individuos que
colonizaron las nuevas zonas deforestadas
del Gran Chaco.

Algunos planes de conservacion de
especies incluyen la cria en cautiverio y
la reintroduccién de individuos en las
poblaciones naturales. En estos casos, el uso
de marcadores moleculares es muy util para
monitorear genéticamente a las poblacion en
cautiverio y para asegurar que conserven una
variabilidad genética elevada; asi se evita la
depresion por endogamia (Ruiz-Garcia et
al. 2007; Crespin 2011; Oliveira et al. 2011).
Asimismo, la reintroduccion debe tener lugar
en una poblaciéon genéticamente relacionada
para evitar la depresion por exogamia (Soorae
2008; Ruiz-Garcia et al. 2010), por lo que el
uso de marcadores moleculares es necesario
también al momento de seleccionar la o las
poblaciones donde se reintroduciran los
individuos.

Como mencionamos en el parrafo anterior,
la conservacién "ex situ" es una estrategia
utilizada para mantener "stocks" de individuos
en cautiverio, fuera de su habitat natural, que
suele encontrarse modificado y presentando
condiciones adversas para la especie en
cuestion. El objetivo de la conservacién ex
situ es establecer poblaciones autosostenibles
minimizando la endogamia, la pérdida de
variabilidad genética y la adaptaciéon al
cautiverio (Frankham 2008). Estos son algunos
de los tantos factores que condicionan una
reintroduccion exitosa. En este sentido, se
hace necesario estimar la variabilidad genética,
los indices de endogamia, la ocurrencia de
cuellos de botella genéticos y la posibilidad
de cruces entre distintos taxones moleculares
en estas poblaciones en cautiverio. En linea
con estos objetivos, Ruiz-Garcia et al. (2007)
llevaron adelante un estudio en 14 especies
de primates platirrinos (Cebus albifrons,
Cebus apella, Cebus capucinus, Aotus nancymae,
Saguinus oedipus, Saguinus leocopus, Saguinus
geoffroyi, Saimiri sciureus, Saimiri boliviensis,
Alouatta seniculus, Lagothrix lagotricha, Ateles
fusciceps, Ateles hybridus y Ateles belzebuth)
que conforman poblaciones artificiales en
zooldgicos colombianos y en un centro
peruano de reproduccién en cautiverio. Por
medio de 10 loci microsatélites pudieron
determinar las variabilidades genéticas, la

427

presencia de posibles hibridos y el pasaje por
recientes cuellos de botella, asi como también
se pudieron elaborar algunas recomendaciones
para el correcto mantenimiento de estos
stocks.

El trafico ilegal y el comercio de especies
es uno de los grandes problemas para la
conservacion de algunas especies, sobre todo
las mas carismaticas. Para los primates esto
constituye un problema constante. Afio a
ano, cientos de ejemplares son decomisados y
puestos al cuidado de distintas organizaciones
de caracter publico y privado. Ruiz-Garcia et
al. (2010) llevaron adelante un estudio genético
con distintos ejemplares de los géneros
Saguinus, Aotus y Cebus decomisados en
Colombia, en pos de identificar posibles zonas
de procedencia y generar reintroducciones
exitosas. Mediante la secuenciacion del gen
mitocondrial de la Citocromo Oxidasa II a
partir del ADN obtenido de cada individuo
decomisado, y utilizando una filogenia de la
especie realizada con secuencias obtenidas de
individuos de diferentes poblaciones silvestres
conocidas, se pudo determinar las areas
geograficas de procedencia de los individuos
decomisados y liberar a cada uno de ellos en
el rea correspondiente.

Ademas, las técnicas de biologia molecular
han permitido el avance en la identificacion
de delitos concernientes a la conservacion de
la biodiversidad. El andlisis de ADN forense
permitio identificar la caza furtiva, el comercio
ilegal y el contrabando ilegal de especies
amenazadas, entre otros delitos (Iyengar 2014).
Enlo que respecta a mamiferos neotropicales,
se usan distintos marcadores moleculares para
identificar carne de guanaco (Lama glama),
venado de las pampas (Ozotoceros bezoarticus)
y carpincho (H. hydrochaeris) producto de la
caza furtiva (Marin et al. 2009; Sanches et al.
2012).

Es importante destacar el desarrollo en
los ultimos 20 anos de distintas técnicas de
muestreo genético no invasivo que permiten
la obtencién de ADN sin la necesidad de
capturar o manipular a los individuos. Estas
técnicas usan signos que los animales dejan en
su habitat producto de su presencia y actividad
(Goossens and Bruford 2009). Mediante estas
técnicas, pelos, plumas, heces, orina, cascaras
de huevo, escamas, tejido blando y duro de
animales muertos, especimenes de museo y
hasta fésiles son potenciales fuentes de ADN
(Beja-Pereira et al. 2009). Se sabe que obtener
datos genéticos a partir de muestreos no
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invasivos puede ser costosa y laboriosa, pero
la facilidad del muestreo (comparado con los
métodos convencionales), la disminucién
del estrés en los animales de estudio y la
eficiencia en la obtencidn de los datos validan
estas técnicas como una alternativa aceptable
para realizar estudios genéticos, en particular
cuando se trabaja con especies elusivas o
amenazadas (Taberlet et al. 1999; Waits and
Paetkau 2005; Nardelli et al. 2011). Por estas
caracteristicas, estos métodos de muestreo
resultan muy utiles al llevar adelante estudios
en el drea de la genética de la conservacion.

Lastécnicasnoinvasivasdemuestreo genético
se utilizan para realizar diversos estudios en
distintas especies de mamiferos neotropicales
(Gonzélez and Barbanti Duarte 2007; Ruiz-
Garcia et al. 2007; Trinca et al. 2013; Rodgers
and Janecka 2013; Grattarola et al. 2015; Byrne
etal. 2015; Trigila et al. 2016). Particularmente,
para los mamiferos se han realizado distintos
esfuerzos por optimizar la obtenciéon de ADN
a partir de pelos y heces. Siguiendo esta linea,
se pusieron a punto trampas de pelo para
distintas especies (Castro-Arellano et al. 2008;
Biondo et al. 2010; Garcia-Alaniz et al. 2010)
y se propusieron protocolos para aumentar
la eficiencia de las extracciones de ADN a
partir de heces mediante la remocion de los
inhibidores que éstas contienen (Hebert et al.
2011; Nardelli et al. 2011; Panasci et al. 2011;
Maturrano et al. 2012). Por otro lado, Gomes
Rocha et al. (2015) lograron recientemente
recuperar ADN de pequefios mamiferos a
partir de huesos presentes en egagropilas de
la lechuza comun, Tyto alba.

Entre las aplicaciones del muestreo no
invasivo en genética de la conservacion,
los censos y la determinacion del tamafio
poblacional efectivo (N_) constituyen
estudios fundamentales en la caracterizacion
de las poblaciones naturales, con un impacto
muy bajo sobre ellas. En este sentido, los
marcadores microsatélites se usan para
asignar las muestras a individuos y para
estimar con un alto grado de confiabilidad
el tamafo poblacional a partir de la férmula
de captura-recaptura (Petit and Valiere 2006).
Asimismo, estos marcadores moleculares son
utiles para determinar el N, mediante distintos
algoritmos (Luikart et al. 2010).

Por tdltimo, se debe mencionar el trabajo de
Rodgers y Janecka (2013), quienes llevaron
adelante una revisién que detalla aquellos
estudios en los que se empled ADN obtenido
por muestreo no invasivo con el objetivo

M NarpeLL & JI TUNEZ

Ecologia Austral 27:421-436

de realizar estudios genéticos en diferentes
especies de félidos. El 60% de esos trabajos
(n=12) tuvieron como especie o especies de
estudio a félidos neotropicales. La mayoria
de estos trabajos realizaron distintos aportes
a la conservacion de esas especies, lo que
denota los esfuerzos cientificos en pos de la
conservacion de esta familia de carnivoros
del Neotropico.

ESFUERZOS DESIGUALES

Como mencionamos antes, en la ultima
década se desarrollaron tres indices ad hoc
para cuantificar los esfuerzos cientificos en
el campo de la genética de la conservacion.
Los resultados del calculo de estos indices
para cada uno de los 15 drdenes analizados
se muestran en la Tabla 2 y la Figura 3. El
analisis del indice PPE muestra la existencia
de esfuerzos desiguales en el estudio de
las especies pertenecientes a los distintos
ordenes, y se observa una prevalencia de
estudios en Perissodactyla y Sirenia (PPE=2.67
y 5.00, respectivamente) (Tabla 2, Figura 3A),
mientras que en 7 6rdenes se observo un
PPE<0.1, lo que representa menos de un
articulo publicado cada 10 especies en cada
uno de estos érdenes. Entre estos ordenes
se destaca Paucituberculata, para el cual no
existen trabajos publicados en la tematica para
ninguna de las 6 especies que lo componen.

Tabla 2. Valores de los indices utilizados para evaluar el
esfuerzo en el drea de la genética de la conservacién en
el estudio de los mamiferos neotropicales. PPE: indice de
publicaciones por especie; PEA: indice de publicaciones
en especies amenazadas; IDI: indice de interés.

Table 2. Values of the indices used to evaluate the
conservation genetics efforts in the study of neotropical
mammals. PPE: Index of publications by species, PEA:
Index of publications in threatened species, IDI: Index
of interest.

Orden PPE PEA IDI
Artiodactyla 0.55 0.54 0.98
Carnivora 0.59 0.75 1.27
Cetacea 0.44 0.86 1.97
Chiroptera 0.03 006 194
Cingulata 010 033  3.50
Didelphimorphia 0.09 0.00 0.00
Lagomorpha 0.07 020 2.8
Microbiotheria 1.00 - -
Paucituberculata 0.00 0.00 -
Perissodactyla 2,67  2.67 1.00
Pilosa 0.60  1.00 1.67
Primates 0.33 0.45 1.35
Rodentia 0.03  0.06 221
Sirenia 5.00 5.00 1.00
Soricomorpha 0.00  0.00 -
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Figura 3. Indices ad hoc utilizados para cuantificar la
produccion cientifica en el area de la genética de la
conservacion de mamiferos neotropicales en la ultima
década. A) Indice PPE (publicaciones por especie); B)
Indice PEA (publicaciones sobre especies amenazadas);
Q) Indice IDI (indice de interés).

Figure 3. Ad hoc indices used to quantify scientific
production in the conservation genetics area of
Neotropical mammals in the last decade. A) PPE Index
(publications by species), B) PEA Index (publications on
threatened species), C) IDI Index (Index of interest).

Si bien los érdenes mas estudiados segun
este indice presentan sélo dos (Sirenia) y tres
(Perissodactyla) especies, y entre los menos
estudiados se encuentran los mas diversos
(como Rodentia y Chiroptera), los valores
obtenidos marcan grandes diferencias en la
cantidad de estudios realizados en cada uno
de los érdenes en funcidn del ntimero de
especies que los componen. La existencia de
estas diferencias se refuerza al prestar atencion
a cudles son las especies de estudio dentro de
cada uno de ellos. En el orden Carnivora, por
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ejemplo, hemos observado quelos esfuerzos en
investigacion se centraron mayoritariamente
en especies de las familias Felinae, Otariinae y
Mustelinae (83% de los estudios en el orden),
posiblemente las que contienen a las especies
mas carismaticas en dicho grupo taxondmico.
En cuanto a los resultados obtenidos para el
indice PEA, el patron observado es similar a
lo obtenido con el indice PPE (Tabla 2, Figura
3B). Los ordenes Perissodactyla y Sirenia
presentaron los valores mas altos de PEA
(2.67 y 5.00, respectivamente) (Tabla 2, Figura
3B), los que coinciden con los valores de PPE,
ya que todas las especies de los dos 6rdenes se
encuentran amenazadas. Por el contrario, los
ordenes Didelphimorphia, Paucituberculata y
Soricomorpha, que presentan 8, 2 y 15 especies
amenazadas, respectivamente, presentaron
valores de PEA=0, ya que no existen trabajos
publicados en estas especies. Para el orden
Microbiotheria, que no posee especies
amenazadas, este indice no se pudo calcular.
Elresto de los érdenes presentaron valores de
PEA entre 0.06 (para Chiroptera y Rodentia)
y 1 (para Pilosa); en los 6rdenes Carnivora y
Cetacea se observaron valores cercanos a 1.
Nuevamente, los valores que se obtuvieron
marcan diferencias grandes en la cantidad de
estudios realizados en cada uno delos érdenes
en funcion del nimero de especies, en este caso
amenazadas, que los componen. Finalmente,
cuando se analizaron los resultados obtenidos
mediante el IDI, se observo que tanto
Perissodactyla como Sirenia presentan un
IDI=1, ya que todas las especies que componen
estos ordenes se encuentran amenazadas
(Tablas 1y 2, Figura 3C). Lo contrario ocurre
en el orden Microbiotheria, en el que el IDIno
se pudo calcular ya que la tinica especie en el
orden no estd amenazada. Por tlltimo, 8 de los
12 érdenes restantes presentan un IDI mayor
a 1 (Tabla 2, Figura 3C), lo que evidencia que
dentro de estos grupos son mas estudiadas las
especies que se encuentran amenazadas. Este
fenomeno fue mas marcado en los 6rdenes
Cetacea, Chiroptera, Cingulata, Lagomorpha
y Rodentia, que mostraron valores cercanos
0 mayores a 2.

Si bien son muchas las variables que
definen qué especies son utilizadas como
objeto de estudio, entendemos que en estas
decisiones estarian primando aspectos de
tipo econdémico por sobre otros aspectos
también importantes como los bioldgicos y
ambientales. En este sentido, observamos
que las especies o grupos mas estudiados son
aquellos que presentan un interés econémico
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mayor, ya sea por ser especies carismaticas,
emblematicas de alguna region turistica, o
fuente de recursos explotables como cuero,
piel, lana o carne. De todos modos, debemos
reconocer que, en ocasiones, la abundancia de
la especie o la dificultad de encontrar restos
de las mismas condicionan la posibilidad de
realizar estudios con ella.

CRiTICAS AL CONCEPTO DE UNIDAD
DE MANE]O Y LA IMPORTANCIA DE
DETERMINAR LA CONECTIVIDAD

El desarrollo sustentable, dado a conocer por
el Informe Brundtland en 1987, promueve el
uso de los recursos naturales para satisfacer
las necesidades econémicas, sociales, de
diversidad cultural y de ambiente sano de
la generacién actual, sin comprometer a las
futuras (Bruni 2000). De este modo, integra
las problemaéticas socioeconémicas al cuidado
del ambiente. De esta manera, la relacion
con el ambiente se subordina al desarrollo
econémico. En palabras de Sauvé (1999) "la
cuestion ética es no exceder la capacidad de
carga del ambiente [capacidad de ser alterado],
mientras satisfaga las necesidades (lo que no
se ha discutido) actuales y futuras de las
sociedades de estilo occidental".

De modo similar, el concepto de Unidad
de Manejo resulta confuso dado que ya se
usaba en la década de 1980 para denominar a
los stocks de pesca (Ryman and Utter 1987).
El empleo de un término derivado de una
actividad extractivista cuando se desea hacer
referencia a una poblacién a conservar es, si se
quiere, contradictorio. Asimismo, el concepto
de Manejo de Fauna hace referencia a un uso
de la vida silvestre con el fin de cumplir con
"objetivos humanos" (Ojasti and Dallmeier
2000). En dichos objetivos suelen primar los
aspectos vinculados al desarrollo econémico y
queda en segundo lugar, otra vez, el cuidado
del ambiente.

Conceptos como UM o MF se usan
en numerosas ocasiones con fines
conservacionistas y como fundamento para la
educacion ambiental (Sauvé 1999; Villaverde
2009). Sin desmerecer los esfuerzos que se
realizan bajo esta légica en pos de mantener
las poblaciones silvestres, en muchos casos
no se reflexiona profundamente en torno al
uso del ambiente y se pone mds énfasis en
el aislamiento de las poblaciones que en la
conectividad. Ademas, estos enfoques brindan
herramientas que legitiman la alteracién o
destruccién del habitat.
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Muchas especies amenazadas habitan
zonas donde el ambiente se encuentra
fragmentado. En la tltima década, un
gran ntimero de trabajos cientificos usaron
herramientas genéticas para determinar
cémo la fragmentacién del habitat determina
la estructura genética de las poblaciones,
definiendo asi diferentes UM. Sin embargo,
muy pocos estudios genéticos se centran en
identificar corredores bioldgicos que permitan
mantener el flujo génico entre las diferentes
poblaciones y, en consecuencia, la diversidad
genética de las especies silvestres. Un ejemplo
de ellos es el trabajo de De Angelo et al.
(2013), quienes emplearon un modelado de
distribucién del jaguar (Panthera onca) en una
region de la selva paranaense y determinaron
el efecto de la antropizacién y de otros factores
ambientales sobre la presencia de este felino.
Para identificar la presencia de jaguares se
valieron de la observacién de huellas, de
radio telemetria, de trampas cdmara y de la
amplificacién y secuenciacién de una regién
del ADNmit a partir de muestras de heces.
De esta manera determinaron la importancia
de los corredores para la presencia de esta
especie. Asimismo, teniendo en cuenta
variables ambientales que correlacionaron
de forma positiva con la actividad de los
jaguares en la zona, redefinieron las zonas
geograficas que se deben tener en cuenta como
corredores biolégicos, y delinearon, ademas,
algunas recomendaciones para efectivizar
la conectividad y reducir la mortandad de
jaguares.

La creacién de corredores entre fragmentos
de hébitat (o la conservacion de los existentes),
frecuentemente recomendada por razones
no-genéticas, puede restablecer (o mantener)
el flujo génico entre poblaciones aisladas.
Sin embargo, las especies varian en sus
requerimientos para que un corredor actie
realmente como una ruta de migracién
efectiva. Lindenmayer y Nix (1993) muestran
una serie de resultados clave para el disefio de
corredores de fauna silvestre. Las estimaciones
de la aptitud del habitat, del radio de accion
de las especies blanco y las predicciones
asociadas acerca del ancho minimo de
los corredores parecen ser insuficientes.
La efectividad de los corredores de fauna
silvestre se puede mejorar si se consideran
criterios adicionales de disefio, incluyendo el
contexto geografico del sitio y su conectividad
y la estructura social, la dieta y los patrones
de forrajeo de las especies blanco. De esta
manera, los principios generales del disefio de
corredores necesitan incluir un rango amplio
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de criterios de disefio. Se requiere entender
estos principios a fin de desarrollar estrategias
adecuadas para conservar la biodiversidad en
paisajes fragmentados o degradados. El uso
de marcadores moleculares resulta clave
ya que puede aportar informacion valiosa
acerca de la estructura social en las distintas
especies, la conectividad entre parches y la
direccionalidad en el flujo génico.

PERSPECTIVAS A FUTURO Y
LIMITACIONES

A pesar de la utilidad demostrada de los
marcadores moleculares en el estudio de la
ecologia, comportamiento y conservacion de
diferentes especies de mamiferos (Rieseberg et
al.2011), el uso de estas herramientas genéticas
presenta también limitaciones. Vali et al.
(2008) y Ljungqvist et al. (2010) compararon
la variabilidad resultante de un conjunto de
loci microsatélites con la obtenida mediante
marcadores SNP (polimorfismo de nucleétido
simple) correspondientes a las secuencias
nucleotidicas de diferentes intrones y regiones
de ADN no codificantes. En el primero de
estos estudios, en el que se utilizaron datos
genéticos obtenidos de ocho poblaciones de
mamiferos de distintas partes del planeta, los
autores demostraron que los microsatélites,
uno de los marcadores moleculares mas
polimorficos de los conocidos en la actualidad,
pueden subestimar la variabilidad genética
de las poblaciones naturales. Por el contrario,
en el segundo de estos estudios, los autores
demostraron por medio de simulaciones que
los marcadores moleculares microsatélites
podrian predecir mejor la variabilidad
gendmica. A pesar de estos resultados
contradictorios, ambos estudios reconocen
la potencia de las secuencias repetitivas en
el andlisis de la variabilidad en una escala
temporal corta, y recomiendan el uso
conjunto de marcadores microsatélites y de
la secuenciacion de regiones de ADN, dados
los enormes avances que se han dado durante
la tltima década en materia de secuenciacién
de genomas y analisis bioinformatico.

Las nuevas tecnologias de secuenciacién
masiva (NGS, Next Generation Sequencing
o Secuenciacién de Segunda Generacidn)
permiten la obtencion rapida de secuencias
nucleotidicas de partes de genomas y hasta
genomas completos (Escalante et al. 2014). Con
la secuenciacion masiva se pueden detectar
decenas de miles de marcadores moleculares
microsatélites y SNP para diferentes especies
(Ekblom and Galindo 2011; Escalante et
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al. 2014). Si bien estas técnicas presentan
un costo bajo para los cientificos de paises
desarrollados, su uso cotidiano todavia
resulta poco accesible para la mayoria de los
presupuestos de los grupos de investigacion
latinoamericanos.

Es sabido que en poblaciones pequefias,
la depresion por endogamia y el efecto
de la deriva genética llevan a la pérdida
de alelos que podrian ser benéficos en ese
contexto. De este modo, al realizar estudios
moleculares empleando regiones de ADN
no codificantes, ;seria légico pensar en
correlacionar la variabilidad genética hallada
conel "fitness" de la poblaciéon? (Taft 2012). En
este sentido, parece mads interesante evaluar
las bases genéticas de la adaptacion a la hora
de seleccionar marcadores moleculares para
estudios orientados a la conservacion. Las
técnicas de secuenciacién masiva brindan la
posibilidad de obtener secuencias de multiples
sitios de ADN codificante en paralelo, asi como
también el estudio a nivel transcriptémico.
Esta ultima aplicacién permite caracterizar
individuos segun su perfil transcriptémico,
evaluar los niveles de expresion de distintos
genes y detectar genes candidatos, todo ello
apuntado a desentranar los fendémenos de
adaptacién a nivel molecular y analizar el
estado de conservacién de una poblacion
(Ekblom and Galindo 2011).

Teniendo en cuenta el amplio abanico de
herramientas que presentan las técnicas de
secuenciacion masiva en el area de la genética
de la conservacion, es recomendable el uso de
mas de un marcador molecular para realizar
estimaciones poblacionales. Ademas, seria
muy valioso considerar aquellos loci que
tengan un posible valor adaptativo para la
poblacidn, tales como el complejo mayor de
histocompatibilidad (CMH), genes implicados
en la resistencia o tolerancia a contaminantes
o cualquier otro determinante genético que
pueda contrarrestar los efectos de estresores
ambientales significativos en el ambiente. De
este modo, los datos obtenidos, en conjunto
con valores de fitness y otras variables
ambientales se podrian usar para realizar
analisis de viabilidad poblacional (AVP), tal
como lo describen Pierson et al. (2015). En este
sentido, el empleo de marcadores moleculares
neutrales, como microsatélites, region control
del ADN mitocondrial, entre otros, no poseen
a priori ninguna influencia en la posibilidad
de adaptacién al medio. Por lo tanto, una
baja variabilidad neutra podria no ser un
buen indicador de peligro de extincion. Sin
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embargo, debemos considerar la posibilidad
de que algunos marcadores neutros estén
ligados a genes que no lo son. El uso de un
numero significativo de estos marcadores,
distribuidos a lo largo del genoma, podria
ser una buena indicacion de riesgo.

Si se tienen en cuenta los costos y las
limitaciones de las técnicas moleculares
aplicadas al estudio de especies silvestres,
entendemos que se establece un compromiso
entrelacalidad delos datos a obtener y el dinero
disponible por los equipos de investigacion
que pretenden incluir marcadores moleculares
en sus estudios en conservacion. Aquellos
equipos que cuenten con fondos suficientes
podran recurrir a las técnicas NGS y encarar
proyectos a largo plazo, de modo de procesar
la gran cantidad de informacion obtenida. Asi
podran indagar con mayor profundidad los
procesos adaptativos que se estén llevando
adelante en la region de estudio y, ademas,
integrar variables ecoldgicas, demograficas,
filogenéticas, evolutivas o sociales para llevar
a cabo AVPs. Por otro lado, aquellos equipos
de trabajo que no posean presupuestos
holgados deberan optar por el uso de algunos
marcadores moleculares. En estos casos seria
importante poder emplear marcadores
neutrales y selectivos en el marco del mismo
proyecto. De este modo, los primeros pueden
dar cuenta de procesos demograficos a corto
y largo plazo, mientras que los segundos
pueden dar una idea acerca de los procesos
selectivos que estarian ocurriendo en una
poblacién. Vale destacar que la eleccion de la
especie en estudio también es una limitante
en el caso de grupos de investigacion que no
pueden encarar una secuenciacion completa
0 masiva ya que la/s especie/s de estudio
deberan contar con datos moleculares previos
o0 estar emparentadas a una que si cuente con
los mismos.

CIERRE

La genética de la conservacion ha
proporcionado numerosas herramientas
para comprender el impacto de distintos
fenémenos naturales o antropogénicos en
la dinamica poblacional y en los procesos
microevolutivos asociados. Debemos resaltar,
ademas, la particularidad de las técnicas de
muestreo no invasivas y su amplio desarrollo
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en los ultimos afios. Este conjunto de técnicas
disminuye considerablemente el impacto de
la labor cientifica sobre el grupo en estudio,
aprovechando materiales bioldgicos que
evidencian la presencia de los animales. Esto
es de suma importancia para el estudio de
especies evasivas, que presentan tamanos
poblacionales pequefios o se encuentran
amenazadas, como es el caso de algunas
especies de félidos y mustélidos.

Si bien la genética de la conservacién
generd aportes valiosos al estudio de los
mamiferos neotropicales, entendemos que
los esfuerzos realizados se han "dosificado"
de manera desigual entre los distintos
grupos taxonémicos. A partir de esta revision
detectamos que estos esfuerzos desiguales
no se deben necesariamente al estado de
conservacion de los grupos de mamiferos en
cuestion.

La fragmentacion del conocimiento en
disciplinas permite la especializaciéon y el
analisis minucioso en las distintas dreas del
conocimiento que se han desarrollado. Sin
embargo, esta fragmentacion obstaculiza el
abordajeintegral delas distintas problematicas,
asi como un analisis critico del fenémeno que
dé cuenta de las multiples variables asociadas.
En este sentido, entendemos que los esfuerzos
por la conservacion de la biodiversidad en
general, y de la genética de la conservaciéon
en particular, requieren de abordajes
interdisciplinarios con una mirada holistica
que atienda cada problema en particular. Es
decir, los estudios en el area de la genética de
la conservacién deberian ser parte de trabajos
mas integrales que incluyan la dimension
fisioldgica, ecologica y etologica de la especie
en estudio y su entorno, e idealmente, las
dimensiones socioldgicas, econdémicas y
antropoldgicas del problema en cuestion.
Asi, la transferencia de informacién a entes con
capacidad de decision o el trabajo en conjunto
con los mismos seria una tarea mas sencilla y
eficiente. El empleo de técnicas NGS y de AVPs
van en ese sentido y posibilitan la obtencion
de resultados mas integrales.
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