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RESUMEN

Se estudiaron dos poblacionesvieugna vicugngertenecientes a la Primera y Segunda regiones del pais, en base a

la determinacion electroforética de 28 loci presumtivos. Las diferencias fenotipicas existentes entre las vicufias de estas
poblaciones hace necesario este trabajo con el fin de re-estudiar su posicion taxondmica y obtener antecedentes d
variabilidad genética y estructura poblacional que podrian resultar Gtiles en su manejo de conservacion. En la poblacion
de vicufias de la Primera Region se detectd un polimorfismo de 17,8 % y un nivel de heterocigosidad de 0,078. En
aquellas de la Segunda Regioén, el polimorfismo y la heterocigosidad se estimaron en 14,3 % y 0,045, respectivamente.
Ambos parametros revelan un alto grado de variabilidad genética poblacional. Se encontré un nivel de subestructuracién
demica altok_ = 0,344) y un grado de diferenciacion genico y genotipico significativo entre las poblaciones. Se infiere
gue la deriva genética y el sistema social poligamico tendrian un rol importante como promotores de las diferencias
genéticas observadas. El valor de distancia génica (D = 0,097) no confirmé el estatus subespecifico atribuido en base
a sus diferencias morfoldgicas.

Palabras clave:Vicugna vicugnavariabilidad genética, estructura poblacional, diferenciacién poblacional.

ABSTRACT

Two populations ofVicugna vicugnafrom regions First and Second of Chile were studied on the basis of the
electrophoretic determination of 28 presumptive loci. Due to the phenotypic differences between the populations
mentioned above, this kind of study is required to determine some parameters like taxonomic status, genetic variability
and population structure in order to help in conservation management of the specie. The percentage of polymorphism
and the level of heterozigosity of vicufias from the First region were 17.8 % and 0.078, respectively. The corresponding
figures of vicufias from the Second were 14.3 % and 0.045, respectively. These two parameters show that the two
populations have a high degree of genetic variability. High level of demic substruckyirg)(324) and significant

degree of genic and genotypic differentiation between populations was found. Genetic drift and polygamy mating
system are suggested like promoters of the observed genetic differences. The sub specific status suggested by
morphological differences was not confirmed by the genetic distance value (0.097).
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INTRODUCCION torax y coloracion del pelaje) se reconoce la exis-
tencia de dos subespecies de vicuNacugna

La vicuia,Vicugna vicugngMolina 1782), es el vicugna mensalisy Vicugna vicugha vicugna
mas pequefio de los integrantes de la familigFranklin 1982, Wheeler 1991). En Chile la po-
Camelidae (Artiodactyla) (Wheeler 1995). Sublacion total dé/. v. mensalisepresenta el 98 %
habitat caracteristico es la Puna Andina, que 489.237 ejemplares, segun censo de 1995) del
encuentra entre los 3.500 a 4.800 m sobre el nivedtal de vicufias y se encuentra en la Primera
del mar, en Peru central, oeste de Bolivia, noroesegion del pais (Galaz 1998), contrastando am-
te de Argentinay noreste de Chile (Bonavia 1996pliamente con el 2 % (611 ejemplares) de indivi-
Especificamente en Chile la vicufia se distribuyduos censados en la Segunda y Tercera regiones
en el sector andino entre la Primera y Tercereorrespondientes a la subespev¥iev. vicugha
regiones (1892450’ S, 27°30’ S; Galaz 1998). SofGalaz 1998). Entre la distribucién que logran
bre la base de diferencias en algunos caracterambas sub especies existe una zona geografica, al
morfolégicos (alzada, expresion del pelaje desur del paralelo 19, donde ocurre una drastica
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reduccion en la densidad poblacional, con extertuvo de individuos que presentaron el patrén
sas areas despobladas de vicuiias (Galaz 1998¢xofenotipico atribuido a la subespesigugna

De acuerdo a los criterios del Libro Rojo de lowicugna vicugna.Nueve de ellos pertenecen al
vertebrados de Chile (Glade 1986) las vicufias deector de “Rio Frio” (25°0,5’ S, 69°0,6’ O), uno al
la Primera Region son clasificadas como “vulneraSalar de Tara (259’ S, 6716’ O) y cuatro a
bles”, a diferencia de las poblaciones de la Seguhaguna de Miscanti (233’ S, 6746’ O). Todos
day Tercera regiones que estan catalogadas comibos de la Segunda region del pais (Fig. 1).
en “peligro de extincién”. De esta forma se hacémbos grupos de estudio distan entre si en 620
evidente la necesidad de un adecuado manejo e en linea recta y seran denominados como
las poblaciones d¥. v. vicugnaendiente a cam- poblaciones para una mejor comprension del es-
biar su estatus de conservacién. Actualmente sedio.
considera como uno de los principales objetivos Se obtuvo 5 mL de sangre de cada ejemplar a
de los programas de conservacion el mantenimietravés de puncién de la vena safena. Esta fue
to de la diversidad genética de la especie, proteentrifugada manualmente luego de su extraccion
giendo de esta forma sus procesos ecolégicosyylas fracciones obtenidas (suero y elementos
evolutivos (Eriksson et al. 1993, Moritz 1999).figurados) se almacenaron independientemente
Estos deben incluir tanto los recursos genéticasn nitrogeno liquido a -196 °C hasta su traslado al
representativos como los Unicos o singulares, paentro de investigacion y permanecieron a 2Q0
lo que es necesario conocer como la variabilidakasta su analisis.
genética se encuentra distribuida en las distintasSe analizaron 11 enzimas, dos proteinas gene-
poblaciones (Jiménez & Collada 2000). En esteales y hemoglobina por medio de electroforesis
sentido los datos moleculares permiten una aproxén gel horizontal de almidén de acuerdo a Selander
macién adecuada al entendimiento de los procesesal. (1971) y Harris & Hopkinson (1976) (Tabla
que configuran la estructura genética de una pd). Los métodos de tincidon propuestos por Selander
blacién al proporcionar informacién sobre la diset al. (1971) fueron utilizado para la identifica-
tribucion de la diversidad génica actual y sobre laién de LDH, MDH, PG, HEM, PGM, PGI, 6-
historia genético-evolutiva. Eventualmente estoPGD, ALFA GPD, EST y SOD. Aquellos sefala-
datos pueden ser utilizados como referencia empdos por Harris & Hopkinson (1976), Ayala et al.
rica en la elaboracion de programas de conserva-
cion de especies catalogadas como vulnerable
en peligro de extincion (Moritz 1999).

La tendencia actual en los estudios de varial
lidad genética es el uso de marcadores de AD
Sin embargo la electroforesis de proteinas aun
utiliza ampliamente debido a la pequefia inve
sion en tiempo y dinero que esta requiere y por
razonable nivel de discriminacidn en la estimi
cion de parametros genético-poblacionale
(Jiménez & Collada 2000). En este sentido,
presente investigacién tiene por objetivo dete
minar el nivel de variacién alozimicay la estruc
tura genética de dos poblaciones de vicufias 1
norte de Chile mediante la técnica de electrofore:
de proteinas en gel.
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Treinta y cuatro muestras de sangreMieugna

vicugna(Molina 1782), provenientes de la Pri e "'! F,rr"j
mera y Segunda regiones de Chile, se procesa 1 R 5" Pr— l .h
para andlisis isoenzimético. Veinte muestras c L1 N

rresponden a individuos tipificados como la

subespecie Mugna vicugna mensalislocaliza-  Fig. 1: Sitios de muestreo déicugna vicugnan
dos en el sector de “Las cuevas” (18°10" Sia Primera y Segunda regiones de Chile.
69°27" O), Parque Nacional Lauca, en la F,r'rm'“‘rgampling sites o¥icugna vicugnan First and Second

region. Un segundo grupo de 14 muestras se ORwmgions of Chile.
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(1972) y Shaw & Prasad (1970) se usaron en kagenotipicas. Para esto se utilizé la prueba exacta
deteccién de EM, ADH, y XDH respectivamente.de Raymond & Rousset (1995) que incorpora el
Las alozimas fueron designadas alfabéticamenfgocedimiento de cadena de Markov.
de acuerdo a la migracion del alelo mas comun ehdicionalmente se estimé la distancia genética de
los loci polimérficos. Un locus fue consideradoCavalli-Sforza & Edwards (1967), considerada
polimérfico, si la frecuencia del alelo mas comdrcomo apropiada para el analisis de muestras pe-
no excedio el 0,95. Se determind heterocigosidaguefias. La estructura poblacional fue estimada a

de los individuos por locus por medio de contabitravés de la estadisti€ade Wright (1965) median-
lizacién directay segln lo esperado bajo equilibrite la metodologia de Weir & Cockerham (1984).
de Hardy-Weinberg de acuerdo a la formula deos analisis genético poblacionales descritos ante-
Nei (1978), incorporando la correccion de Leveneiormente se realizaron utilizando el conjunto de
(1949) para pequefias muestras. La deficienciappogramas GENEPOP versién 3.1 (Raymond &
exceso de heterocigotos por locus y por poblacidRousset 1995) y Phyllip, version 3.5 (Felsenstein
se determindé con la prueba exacta de Hardy-993).

Weinberg segin Rousset & Raymond (1995). La

significacién estadistica de estos andlisis se obtu-

vo de acuerdo al método de cadena de Markov RESULTADOS

(Guo & Thomson 1992). Se calculé la diferencia-

cién inter-poblacional existente a través de la€inco de los 28 loci determinados fueron
diferencias observadas en las frecuencias alélicaslimoérficos (PG-2, PGI-1, PGM-1, PGM-2, y 6-

TABLA 1

Sistemas enziméaticos (abreviacién) y sistema buffer utilizados en dos poblacioviEeugea
vicugna del norte de Chile

Enzymes (locus abbreviation) and buffer system resolved in two populatioviswdgna vicugnaof northern Chile

Sistema enzimatico Codigo internacional* Sistema de tampén

LDH-1 1.1.1.27 Tris citrato pH 6,3 -6,7 xk

LDH-2 1.1.1.27 Tris citrato pH 6,3 -6,7 **

MDH-1 1.1.1.37 Tris citrato pH 6,3 -6,7 *x

MDH-2 1.1.1.37 Tris citrato pH 6,3 -6,7 xk

EM 1.1.1.40 Tris citrato pH 6,3 -6,7 ok
PGM-1 25.7.1 Tris citrato pH 7,0 x

PGM-2 25.7.1 Tris citrato pH 7,0 *k

PGI-1 5.3.1.9 Tris citrato pH 7,0 xk

PGI-2 5.3.1.9 Tris citrato pH 7,0 xH

PGI-3 5.3.1.9 Tris citrato pH 7,0 xk

6-PGD-1 1.1.1.44 Tris versene EDTA pH 9,1 *x
6-PGD-2 1.1.1.44 Tris versene EDTA pH 9,1 **
6-PGD-3 1.1.1.44 Tris versene EDTA pH 9,1 **
a-GPD-1 1.1.1.8 Tris versene EDTA pH 9,1 *x
a-GPD-2 1.1.1.8 Tris versene EDTA pH 9,1 **
a-GPD-3 1.1.1.8 Tris versene EDTA pH 9,1 **
XDH-1 2711 Tris versene EDTA pH 9,1 Fork
XDH-2 2.7.1.1 Tris versene EDTA pH 9,1 Fkk
XDH-3 2.7.11 Tris versene EDTA pH 9,1 el
ADH-1 1111 Tris HCL pH 8,6 Fohk

ADH-2 1.111 Tris HCL pH 8,6 rK

ADH-3 1111 Tris HCL pH 8,6 Fohk

SOD 1.15.1.1 Tris versene EDTA pH 9,1 *x
EST 3.1.1.1 Tris versene EDTA pH 9,1 **
PG-1 Tris citrato pH 6,3 -6,7 xk

PG-2 Tris citrato pH 6,3 -6,7 xk

PG-3 Tris citrato pH 6,3 - 6,7 x*

HEM Tris citrato pH 6,3 -6,7 xk

(*) Las abreviaciones para los sistemas enzimaticos corresponden a las propuestas por la comisién bioquimica IUPAC-IUB
(Bairoch 2000); (**) segun Selander et al. (1971); (***) segun Harris & Hopkinson (1976
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TABLA 2

Frecuencias alélicas, estadisticos F, heterocigosidad promedio por locus y porcentaje de loci
polimérficos obtenidos en cada poblacién. El nUmero de muestras se presenta en paréntesis

Allele frequencies, F statistics, mean number of alleles per locus and percentage of polymorphism obtained in
each population. Sample sizes are given in parenthesis

Locus Alelo Primera Segunda
region region
(n=20) (n=14) &t Fis Fir
PG-2 A 0,150 0,900 0,696 0,130 0,736
B 0,850 0,100
PGI-1 A 0,425 0,000 0.368 -0,095 0,308
B 0,575 1,000
PGM-1 A 0,500 0,357 0,005 0,0177 0,181
B 0,500 0,642
PGM-2 A 0,625 0,571 0,064 -0,646 -0,539
B 0,374 0,428
6-PGD-3 A 0,400 0,071 0,194 1,000 1,000
B 0,600 0,928
Promedio 0,324 0,073 0,374
H 0,078 0,045
% P 17,8 14,3

(Fsp indice de fijacion; (F) coeficiente de endogamia; f coeficiente de endogamia general; [Heterocigocidad
promedio; (% P) porcentaje de polimorfismo

PGD-3). Cuatro de éstos fueron polimdrficos emadamente el 70 % de la varianza en las frecuen-
las dos poblaciones consideradas en este estudi@as alélicas se expresa dentro de cada poblacién
(Primeray Segundaregiones), mientras que PGM- el 30 % de ellas, se atribuye a variacién
1 fue polimorfico sélo en los ejemplares de lanterpoblacional. El valoiF  (0,073) indica un
Primera regién. El porcentaje de polimorfismo séeve grado de deficiencia de genotipos
estim6 en 17,9y 14,3 % en los ejemplares de laeterocigotos dentro de cada poblacién en rela-
Primera y Segunda regiones, respectivamente. Ei6n a lo esperado en condiciones de cruzamien-
promedio del nimero de alelos por locus y ldos al azar. Al considerar el pool génico de ambas
heterocigosidad promedio por locus fue 2,0 yoblaciones, se observa un déficit mayor de
0,078, respectivamente, en los ejemplares de tenotipos heterocigotod=(: 0,374) atribuido a
Primera region, y 1,8 y 0,045 en aquellos de libs efectos que genera la subdivision poblacional
Segunda region. Se detecté deficiencia désfecto Wahlund). Se obtuvo un valor de distan-
heterocigotos altamente significativa (P < 0,05%kia genética de 0,097.

enlosloci PGM-1y 6-PGD-3 en las vicufias de la

Primera regidon y en 6-PGD-3 en aquellas de la

Segundaregion. El grado de diferenciacién génica DISCUSION

por locus entre las poblaciones fue altamente

significativo (P < 0,001) para los loci PG-2, PGI-Se determinaron valores de porcentaje de
1 y 6-PGD-3. De igual forma la diferenciacionpolimorfismoy de heterocigosidad promedio bas-
genotipica por locus fue altamente significativaantes similares en las vicufias representantes de
enlosloci PG-2, PGl-1y PGM-2. Ambas prueba¥. v. mensalisP: 17,8 % y H: 0,078) yV. v.

de diferenciacion aplicadas sobre la totalidad deicugna (P: 14,3 y H 0,045), no obstante las
los loci examinados en las dos poblaciones inddiferencias en tamafo que presentan las poblacio-
canungrado de diferenciaciéon génicay genotipicaes fuentes de las que provienen las muestras.
altamente significativo (P < 0,001). El estadisticcddicionalmente, estos valores estan por sobre el
F.,(0,324) indica un grado importante de subdipromedio de lo estimado en especies del Orden
visiéon poblacional, de acuerdo a este valor, aproxArtiodactyla (Baccus et al. 1983, Wooten & Smith
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1988) en contraste con lo esperado en poblacid991a, 1991b, Mathews & Porter 1993, Wheeler
nes que han pasado por cuellos de botelld&000 ).
poblacionales como lo acontecido c¥icugna La distancia genética determinada entre ambas
vicugna producto de su caza indiscriminadapoblaciones se encuentra en el rango de lo obser-
(Rottman 1985, Leberg 1992). Estos niveles deado entre poblaciones geograficas pertenecien-
variabilidad genética son bastante similares a Idgs a un mismo taxén y no verifica el estatus
detectados en poblaciones de ciervos silvestresubespecifico atribuido en base a sus diferencias
de tamafio, movilidad y sistema reproductivo simorfologicas (Avise et al 1975, Ferguson 1980).
milar aVicugna vicugngGyllensten et al. 1983, Es probable que la divergencia entre ambas sub
Sheffiel et al. 1985, Breshears et al. 1987). especies nominales tenga un origen relativamente
El grado de diferenciacidon génica y genotipicaeciente no perceptible a través de la técnica
existente entre las vicufias de la Primera regiéngmpleada. A este argumento recurren Gyllensten
aquellas de la Segunda regién es altamente sigmt al. (1983) y Ryman et al. (1980) al no verificar
ficativo (P < 0,001). Adicionalmente, los valorescon estudios alozimicos el estatus subespecifico
deF.,(0,324) indican un grado importante de sulatribuido en base a caracteres morfolégicos en
divisidon poblacional. Estos resultados concuerespecies de Cervidae.
dan con lo determinadas por Wheeler et al. (2000)
entre poblaciones peruanas ¥W&ugna vicugha
utilizando marcadores microsatelitales. La fija- AGRADECIMIENTOS
cion de un alelo en el locus PGI-1, asi como los
valores de la frecuencia génica cercanas a 1 en INsiestros agradecimientos a Minera Escondida
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