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pasado. Se calculo tambien el asignamiento poblacional de los jaguares analizados, a las dos
subespecies de jaguares presenres en Colombia mediante el metodo de verosimilitud y con el
metoda basado en distancias con los procedimientos "as is" y "leave one out". Los vaJores de
correcta asignaci6n segun los metod os oscilaron entre 64 y 100%. Los estadlsticos Fjerarquizados
siguiendo a Michatakis & Excoffier (1996) mostraron elevados y positives valores de FIS y FIT Y
valores significativos pero relativamente pequenos de FST. Las esumas de flujo genico oscilaron
entre 3.09-12.13 para los metodos dependientes de FST y de 1.075 para el metodo de los alelos
privados, los cuales pueden considerarse como elevados. Las estimas de ncmeros efectivos y
totales a partir de las hererocigocidades, que fueron muy elevadas (H=0.827-0.845), usando lAM
y SMM y a partir de sirnulaciones de coalescencia con el metoda de Griffiths & Tavare (1994)
ofrecieron, respectivamente, entre 12.195 a 27.315 jagcares y entre 26.612 a 39.017 jaguares en
Colombia. No existieron evidencias de cuellos de botelfa, ni de expansiones poblacionales, al uti-
lizar los metodos de Cornuet & Luikart (1996) y Garza & Williamson (2001), a los metodos de
Reich & Goldstein (1998) (test de kurtosis intra locus k y test interlocus g). Mienrras que los mar-
cad ores moleculares empleados lIegan a distinguir dos animales en un numero potencial de 4.22
x 1014 jaguares, un estudio craneornetrico parale!o con 46 variables morfometricas no consigui6
diferenciar los ani males de origen P o. centralis de los pertenecientes a P o. onca.

ESTRUCTURA GENETICA Y SIMULACIONES DE MAxiMA VEROSIMILITUD

Y ESTADfsTICA BAYESIANA APLICADA A LA CONSERVACION GENETICA DEL OSO

ANDINO (Tremarctos ornatus) EN VENEZUELA, COLOMBIA, ECUADOR Y BOliVIA

RUIZ-GARCiA, M.', OROZCO-TERWENGEL, P.', CASTELLANOS, A.',

ARIAS, L.'

1 Genetica de Poblactor-es, Biologta Evolutiva, Departamento de
Biologfa, Facultad de Ciencias, Pontificia Universidad Javeriana.
1Fundacion Sobreviven, Quito, Ecuador. mruiz@javeriana.edu.co

Se analizaron 115 muestras de 050 andino procedentes de Venezuela, Colombia, Ecuador y
Bolivia mediante 5 microsarelites (G1A, Gl 0, GlOB, G10e, GlOM, GlOP, G10X, UarMu 50,
UarMu, 59). Se detecto: (1) No existencia de equilibrio Hardy-Weinberg en ninguna de las
poblaciones analiaadas en cad a uno de los parses, 10 que evidencia la existencia de efecto
Wahlund. (2) Los niveles de variabilidad genetica fueron bajos (H=OAO, poblacion total).
Alarmantemente bajo fue el nivel de heterocigocidad en la poblacion de Ecuador (H=0.27). (3)
Los niveles de flujo genico resultaron bajlsirnos (Nm=O.2-0.3). (4) Los numeros efectivos
calculados a partir de los merodos de maxima verosimilitud de Griffiths & Tavare (1994), y de
las heterocigocidades can los model as lAM y SMM oscilaron de la siguienre forma: Poblacion
Total (Ne=19.000-24.000), Venezuela (Ne=912-1129), Colombia (Ne=3.605-6.897) y Ecuador
(Ne=778-2.778). De forma paralela, se aplico el modele simulacional de O'Ryan eta!', (1998),

10 que permiti6 tener estimas mas precisas que las anteriores. La aplicaci6n de los model os
bayesian os de Pritchard et aL, (2000) permiti6 distinguir cuanros acervos geneticos diferenres
se encontraron en el interior de cad a uno de los parses. (5) Se analiz6 la posible existencia de
estructura espacial mediante el metodo kinship, el metoda de aislamienro por distanCia de
Slatkin (1993) y autocorrelaci6n espacial uni y bidimensional. En todos los casos se observ6
una fuerte disposici6n al aislamiento por distancia. Se obtuvieron algunas c1inas significativas
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que pueden indicar las rucas de migraci6n de los osos en el momenta de la colonizacion. (6)
La aplicaci6n de los merodos de Comuet & Luikart (1996) y de Garza & Williamston (2001)
ponen de relevancia la inexistencia de equilibrio en las poblaciones de 050 andino, que no
permite detectar la existencia de un cuello de botella recienre. Paralelamente, se aplicaron los
tests para derectar expansi6n poblacional, k (kurtosis intralocus) y g (varianza interlocus), que
no deteccaron esa posibilidad en las poblaciones de osos analizados. Por ultimo, la aplicaci6n
de la recnica MCMC de Beaumont (1999) mediante el contraste dellog1 0 {q}, log1 0 (r) y log1 0
(tf), si mostr6 la detecci6n de una disminuci6n poblacional importante en esra especie
probablemenre desde su origen.
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Un total de 152 muestras de pelo y sangre de Ateles de 7 diferentes taxa fueron analizadas para
5 marcadores microsarelires (AP40, AP68, AP74, 055117 Y 085165). Taxa analizadas: Ateles
befzebuth befzebuth procedentes de Colombia, Ecuador y Peru, Atefes {Uscicepsrobustus de Colombia,
Ateles paniscus chamek de Bolivia, Brasil y Peru, Ateles paniscus paniscus procedentes de Brasil, Ateles
fusciceps {Usciceps de Ecuador, Ateles hybridus de Colombia y Venezuela, y, Ateles geoffToyi frontatus de
Guatemala (obtenidas por Connie Stelle). Oesde el pumo de vista craneornerrico se estudiaron
36 variables cuantirativas en todos los especfmenes ubicados en la coleccion del Instituto Von
Humbold en Villa de Leyva. Agradecemos enfaticamente la colaboraci6n de la responsable de la
colecci6n mastozool6gica, Yaneth Murioz-Saba para la medici6n craneometrica de esos anima-
les. Los marcadores y especies que no estuvieron en equilibrio Hardy-Weinberg fueron A. f robustus
para AP74, 055117 Y085165 (P=O.OOOO,0.0000 Y 0.0030, respectivarnente}, A. b. belzebuth para
D8S165 (P=0.0043), YA. paniscuschamek pa," AP68 y D5S117 (P=0.0178 Y0.0047). De rod as las
taxas de Ateles analizadas la que presento una variabilidad genetica mas elevada fue A. f robustus
(H=0.76), y A geoffroyi (H=0.S8) presento una variabilidad genetica inferior. De los 5 marcadores
analizados, 4 presentaron una heterogeneidad genetica significativa entre A. f robustus y A. p.
chamek, A. b. befzebuth y A geoffToyi y A hybridus y A. p. chamek. Por el contra rio, entre A f robustus
y A. b. befzebuth solo se encontr6 un marcador que presenro heterogeneidad significativa. EI valor
del fJujo genico para el genero analizado como una poblaci6n total fue de 2.24 can el metodo de
los alelos privados, 10 cual sugiere que el aislamiento entre esos grupos ha sido muy reciente, 0
bien que se ha dado un cierto fJujo genico en la naturaleza, 10 cual abogarfa en favor de la no
existencia de especies absolutamenre diferenciadas. A nivel filogenetico molecular se detectaron
2 poblaciones diferente en eJ sene de A f robustus, una intensamente relacionada con A. hybridus
y la otra con A. geoffTensis, 10 cual coincidi6 con 10 encontrado craneometricamente.
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