FILOGEOGRAFIA Y CONSERVACION GENETICA DEL PECARI DE COLLAR,
Pecari tajacu
EN CUATRO DEPARTAMENTOS DE COLOMBIA

SANDRA PATRICIA SABOGAL RODRIGUEZ

UNIVERSIDAD NACIONAL DE COLOMBIA )
FACULTAD DE CIENCIAS, DEPARTAMENTO DE BIOLOGIA
Bogota 2010



FILOGEOGRAFIA Y CONSERVACION GENETICA DEL PECARI DE COLLAR,
Pecari tajacu
EN CUATRO DEPARTAMENTOS DE COLOMBIA

SANDRA PATRICIA SABOGAL RODRIGUEZ

Tesis de Maestria en Biologia
Linea Manejo y Conservacion de la Vida Silvestre

] Director ] ]
LUIS FERNANDO GARCIA PINZON
Biologo, Ph.D.



A Maria del Pilar y Jaime

Compafieros incondicionales en este viaje

[lamado Vida



TEXTO DE AGRADECIMIENTOS

Toda mi gratitud a mi hermana Maria del Pilar y mi esposo Jaime, quienes me
apoyaron incondicionalmente con todo su amor y paciencia durante todo el

proceso investigativo.

A mi director de tesis, Luis Fernando Garcia y a la profesora Olga Lucia
Montenegro quienes creyeron en mis capacidades para desarrollar este proyecto y

brindaron todo su conocimiento y experiencia.

A la Universidad Nacional de Colombia y el programa de posgrado que me

otorgaron las herramientas para mi crecimiento intelectual y personal.

Finalmente, a todas las personas que me hicieron participe de sus pensamientos
en diferentes momentos durante las salidas de campo, el trabajo en el laboratorio
de Biologia Molecular y de Genética y en conversaciones espontaneas del dia a

dia, ya que generaron en mi un cambio en la forma de sentir y vivir el mundo.

A todos, muchas gracias.



FILOGEOGRAFIA Y CONSERVACION GENETICA DEL PECARI DE COLLAR,
Pecari tajacu
EN CUATRO DEPARTAMENTOS DE COLOMBIA

RESUMEN

El pecari de collar, Pecari tajacu es una de las tres especies de la familia Tayassuidae.
Esta especie se encuentra distribuida desde el sur de Norte América hasta el Norte de
Argentina. Diferentes investigaciones reconocen las amenazas para la conservacion de la
especie como la caceria por subsistencia o deporte y la modificacion drastica de su

ambiente, en la actualidad no se conoce el estado de la especie para Colombia.

Este estudio analiz6 un total de 117 secuencias de ADN mitocondrial: 57 de Citocromo B
y 60 de la region control en individuos de la especie Pecari tajacu de los departamentos
colombianos: Arauca, Antioquia, Casanare, Cesar, Meta y Bolivar, y 29 secuencias
publicadas en Genbank que corresponden a individuos de Estados Unidos, México,

Argentina y Bolivia (Géngora et al.,2006).

Los analisis filogenéticos de Maxima Parsimonia e Inferencia Bayesiana soportaron la
existencia en Colombia de tres linajes intraespecificos de la especie Pecari tajacu,
denominados Clado Norte, Clado Sur 1 y Clado Sur 2. La mayor diversidad haplotipica y
nucleotidica para los dos marcadores se encontré en las poblaciones de Antioquia y
Cesar. Las poblaciones analizadas presentaron alta estructuracion poblacional Fst >0,70
(p: 0,00). El 60% para Citocromo B y el 70% para la Regién Control de la variabilidad
genética, se explicd por la variacion entre las regiones naturales en las que se localizaron
los individuos muestreados, Region Andina (Antioquia), Regién Caribe (Cesar) y Regién
Orinoquia (Arauca, Casanare, Meta y Boyaca). A partir de los analisis filogeograficos de
Clados Anidados (Templeton et al., 1998) y las simulaciones de las relaciones
genealdgicas de los individuos (Kingman, 1982) se evidencié la expansion del rango de la
especie como principal proceso histérico que molded la diversidad genética actual de las

poblaciones del pecari de collar y su distribucion geografica. La concordancia entre los



analisis filogenéticos, genético-poblacionales y filogeograficos permitieron proponer tres
unidades de manejo y un posible fendmeno de hibridaciéon entre linajes de la especie
Pecari tajacu en el Sur Oriente del departamento de Antioquia.
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PHYLOGEOGRAPHY AND CONSERVATION GENETICS OF COLLARED

PECCARI, Pecari tajacu IN FOUR COLOMBIAN DEPARTMENTS

ABSTRACT

Pecari tajacu, the collared peccary, has a wide distribution from Southern North
America to Nortern Argentina; it inhabits heterogeneous environments under
different degrees of anthropic intervention, which possibly explains at least 14
described species. This species colonized the South American continent during the
Great American Biotic Interchange, where land and freshwater fauna migrated in
both directions from North America via Central America to South America.
Because of the strategic position of Northern South America, along the route of
migration, this historical fingerprint must be evident in current distribution of this
and other species in Colombia.

Throughout population genetics, phylogenetic and phylogeographic approaches,
two mitochondrial DNA genes (Citochrome b and the Control Region) revealed the
existence of two major clades (North and South) for peccary populations from
several Departments of Colombia (Antioquia, Cesar, Arauca, Casanare, Boyaca,
Meta and Bolivar). Additionally, the South Clade is subdivided in two minor clades
named S1 and S2. Larger genetic divergences were found in the North Clade,
including very high values for samples from Puerto Berrio municipality (Department
of Antioquia). Those extreme divergences and the possible presence of
intraspecific hybrids in captivity suggest the possible effect of introgression in the

evolutionary history of wild populations of this species. Nested Clade analyses



suggest the effect of allopatric fragmentation and range expansion in the
evolutionary history of peccary populations from Colombia. Divergence times
estimation for the separation of the major clades are about 3,93 MYA and for the

two minor South Clades of 2,03 MYA.

Key words:

Pecari tajacu, Clades, phylogenetic, population genetic, phylogeography
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1. INTRODUCCION

Pecari tajacu (Linnaeus, 1758) es una de las tres especies pertenecientes a la
familia Tayassuidae, Orden Cetartiodactila. Esta especie presenta un rango de
distribucion amplio que comprende el sur de Norte América, Centro y Sur América
(Wilson y Reeder, 1993). Los pecaries han sido y son la base de la caza de
subsistencia de las comunidades campesinas e indigenas, consideradas junto con
otras especies como “carne de monte”. Las pieles de los pecaries, en especial la
del pecari de collar, Pecari tajacu, son de gran interés en los intercambios
comerciales entre los pueblos del Peru y Brasil, y junto con el pecari de labios
blancos, Tayassu pecari, son parte de los trofeos de la caza deportiva legal e
ilegal en Argentina, Paraguay, Peru, Brasil, Colombia, Costa Rica, Panama,

Venezuela y Ecuador (Ojasti, 1993).

El pecari de collar o saino, Pecari tajacu, presenta caracteristicas morfoldgicas
externas que lo diferencian de las otras dos especies existentes, como el color del
pelaje, la longitud total y el tamano corporal (Bodmer et al., 1997). Una de las
caracteristicas externas que lo identifican es la franja clara de pelos que a manera
de collar se extiende alrededor de sus hombros y a la que se hace referencia en
su nombre comun (Figura 1). EI comportamiento gregario permite a esta especie
la conformacién de pequefias manadas de 8.6 individuos en promedio (Day, 1985
en Sowls, 1997), sin embargo factores ambientales y ecolégicos como la
disponibilidad de recursos alimenticios asi como la presion de caceria pueden

modificar el tamarfio del grupo de 4 a 30 animales promedio (Sowls, 1997).
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Esta especie se encuentra en el Apéndice Il de CITES (Convencion sobre el
Comercio Internacional de Especies Amenazadas de Fauna y Flora Silvestres), en
esta categoria se encuentran las especies de distribucidon amplia, localmente
comunes, pero cazadas intensamente por su piel, carne o por deporte. CITES
permite para Pecari tayacu el comercio regulado de la piel y la carne, y autoriza
anualmente unos cupos de exportacion de los especimenes para los paises que
presentan informacion del estado de las poblaciones de pecari. Para la UICN
(Unidn Internacional para la Conservacion de la Naturaleza) esta especie se
encuentra en la categoria de las especies de Riesgo Bajo, aunque para Colombia
su estado es indeterminado, no existiendo informacion en el Libro Rojo de

Mamiferos de Colombia (Rodriguez-Mahecha et al., 2006).

Figura 1.lmagen de un pecari de collar juvenil. Fotografia tomada por Sandra Sabogal.
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El pecari de collar a diferencia del pecari de labios blancos se puede encontrar en
diferentes ambientes desde bosque primario hasta zonas de alto disturbio
antropogénico como los asentamientos humanos y las parcelas agricolas; esta
flexibilidad en sus requerimientos le hace una especie con mayor adaptabilidad a
los cambios de su entorno. La dieta del pecari de collar presenta como fuente
principal los frutos y semillas con cubiertas duras, algunas téxicas, de dificil
digestion como lo son los frutos de las familias Arecaceae y Sapotaceae, aunque
en ambientes aridos la dieta de estos animales puede incluir especies de
Cactaceae y una amplia gama de especies de la familia Poaceae. Esta especie es
una excelente diseminadora de semillas a grandes distancias y su comportamiento
de busqueda de alimento en la hojarasca, permite la remocion y por ende el
ingreso y ciclado de nutrientes en el suelo (Sowls 1984, 1997, Corn y Warren
1985, Shively et al., 1985 en Bodmer et al., 1997).

Estudios citogenéticos de las especies de pecaries separan a Pecari tajacu con
cariotipo 2n: 30 de Tayassu pecari con 2n: 26. En cautiverio se han encontrado los
hibridos estériles de estas dos especies con un numero diploide de 28 (Andrea et
al., 2001). Adicionalmente, la informacion obtenida por medio de ADN mitocondrial
(ADNmt) y la heterocromatina constitutiva sugiere la separacion de estas dos
especies en dos geéneros distintos, Tayassu y Pecari (Géngora y Moran 2004,
Adega et al., 2007).

Con la técnica de bandeo R-Replicativo RGB de individuos de Pecari tajacu de
Colombia, se encontré que el polimorfismo observado en los cromosomas 1y 8
(Vassart, 1994; Gongora et al., 2000 en Builes et al., 2004) corresponde a un
rearreglo cromosomico tipo translocacion balanceado entre dichos cromosomas,
evento que constituye un marcador que diferencia las poblaciones de pecaries de
collar de Sur América de las de Centro América (Builes et al., 2004). Esta
estructuracion geografica fue observada también en las secuencias de los

marcadores moleculares Citocromo b y la Region Control del genoma
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mitocrondrial (Gongora et al., 2006), en la que se evidenci6 la constitucion de dos
grupos o clados mayores conformados por los haplotipos de Norte/Centro América
y los de Sur América, en donde las muestras de individuos colombianos se
encuentran tanto en el grupo de Norte/Centro América como en grupo de Sur
América, resultados que indican la posible presencia de una zona hibrida para la

especie Pecari tajacu en Colombia.
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2. JUSTIFICACION

Este trabajo titulado: “Filogeografia y Conservacién Genética del pecari de
collar, Pecari tajacu, en cuatro departamentos de Colombia” hace parte del
proyecto “Evaluacion Seroldgica y Disefio de un Programa de Vigilancia
Epidemioldgica para las Especies Silvestres de Sainos (Pecari tajacu y
Tayassu pecari) respecto a la Peste Porcina Clasica (ppc) en algunas Areas
Piloto de los Departamentos de Arauca, Casanare, Cesar y Antioquia“
convenio de cooperacion cientifica, tecnologica y financiera entre el Ministerio de
Medio Ambiente, Vivienda y Desarrollo Territorial, la Universidad Nacional de

Colombia y la Asociacién Colombiana de Porcicultores.

Este estudio complementa el conocimiento de la diversidad genética de las
poblaciones colombianas de pecari de collar, especificamente de aquellas
distribuidas en los departamentos de Antioquia, Arauca, Cesar y Casanare, zonas
que presentaron en el modelo de distribucion de la especie las mejores
condiciones para su desarrollo y establecimiento (Montenegro et al., 2008). La
informacién obtenida de este estudio constituye la base para establecer el estado
actual y futuro de esta especie y ofrece a las entidades ambientales y a las
comunidades que se benefician directamente de la misma, fundamentos que les
permiten tomar decisiones sobre el manejo adecuado de los sainos o pecaries de

collar.
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3. OBJETIVOS

3.1 Objetivo general

3.1.1 Evaluar la estructuracion geografica de la diversidad genética de los grupos
de individuos de la especie Pecari tajacu muestreados en los departamentos del

Cesar, Antioquia, Arauca y Casanare.

3.2. Objetivos especificos

3.2.1 Describir la diversidad genética y la estructura poblacional de la especie
Pecari tajacu, y relacionar esta informacion con la ubicacidon geografica de los

individuos y poblaciones.

3.2.2 Identificar los diferentes linajes evolutivos intraespecificos de esta especie de

pecari.
3.2.3 Proponer las posibles unidades de manejo dentro de la especie Pecari tajacu

basadas en la informacién obtenida con las secuencias de los dos marcadores,

Citocromo b y Region Control.
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4. MARCO TEORICO

4.1 TAYASSUIDAE (CETARTIODACTYLA, MAMMALIA)

La familia Tayassuidae pertenece al orden Artiodactila (griego artios: par, igual
numero y daktulos: dedos), que es un grupo de mamiferos placentarios que posee
pezufias en un numero igual de dedos funcionales del pie. Recientes estudios
moleculares establecen la inclusion en este Orden a las ballenas y delfines (Orden
Cetacea) por lo cual se decidid fusionar el nombre de los ordenes generando el
Orden Cetartiodactyla (Latin cetus: criatura marina de gran tamafo) (Prothero y
Foss, 2007).

Existen caracteristicas morfolégicas que relacionan la familia de los “pecaries” o
cerdos del Nuevo Mundo, familia Tayassuidae con los cerdos del viejo mundo,
Familia Suidae, entre las que se encuentran rasgos dentales y poscraniales
(Gentry y Hooker, 1988 en Prothero y Foss, 2007).

Inicialmente se consideraba que la familia Tayassuidae habia estado restringida al
continente americano, pero en 1927 se identificaron fésiles de pecaries
pertenecientes al terciario en Europa y luego se encontraron fosiles en Asia 'y en el
noroccidente de la Ciudad del Cabo en Sur Africa, este hallazgo fue datado entre 4
y 5 millones de afios (Hendey, 1976). Los registros fésiles de la familia
Tayassuidae apoyan su origen en el viejo continente y su migracion hacia América
en el Eoceno hace 36 a 38 millones de afios (Ducrocq, 1994 en Gongora y Moran,
2004).
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En el Mioceno tardio hace aproximadamente 5 millones de afios se inicié un gran
movimiento migratorio conocido como el Gran Intercambio de Biota Americana
(GIBA) que tuvo su climax hace 3.2 millones de afos cuando se consolidé un
puente terrestre entre Centro América y Sur América (Brown y Lomomino, 1998).
La conexion terrestre facilito el ingreso a Sur América de fauna de origen holartico
como las especies de la familia Tayasuidae. El primer registro de un pecari en Sur
América, especificamente en Argentina data de 4.6 millones de afios (Gasparini y
Zurita, 2005, Cioni et al., 2007).

Actualmente en América existen tres géneros representantes de la familia, estos
son Tayassu, Pecari y Catagonus, cada uno con una unica especie dentro del

género (Gongora y Moran, 2004).

4.2 CLASIFICACION TAXONOMICA

Phylum: Chordata

Clase: Mammalia

Orden: Cetartiodactyla
Suborden: Suina o suiforme
Familia: Tayassuidae
Geénero: Pecari

Especie: Pecari tajacu.
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4.3 Pecari tajacu (Linnaeus, 1758)

4.3.1 Sinbnimos

Tayassu tajacu, Dicotyles tajacu (Wilson y Reeder, 1993).

4.3.2 Nombre comun

Pecari de collar, baquiro (Venezuela), cerdo de monte, cateto ¢ caitetu (Brasil),

saino (Panama), tatabro, cafucha, paquira (Surinam) (Donkin, 1985).

4.3.3 Distribucién

El pecari de collar se distribuye desde el suroeste de Estados Unidos a lo largo de
América central, la region amazonica, la costa del Pacifico de Colombia, Ecuador,
Peru, el Chaco de Paraguay, Bolivia, Brasil, el norte de Argentina, Trinidad y en
Cuba de manera introducida (Figura 2) (Husson, 1978, Sowls, 1984 en Bodmer et
al, 1997, Wilson y Reeder, 1993).

4.3.4 Caracteristicas morfoldgicas

Esta especie de pecari presenta en general apariencia de cerdo, caracteristica
que permitié su confusion con cerdos ferales o asilvestrados en la época de la
conquista (Donkin, 1985). Su pelaje es la combinacion de pelos que van desde el
color gris presente en los individuos que habitan en zonas aridas al negro en
grupos de pecaries de ambientes boscosos (Bodmer y Sowls, 1993). Como senal
caracteristica esta especie presenta una zona de pelos blancos amarillentos por

encima de los hombros en forma de collar. La cabeza y la mandibula son largas, el
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nostril es desnudo y de color rosado, los caninos son largos y no se ven cuando la
boca esta cerrada. Los ojos son pequefios y proporcionan una pobre vision pero
en compensacion presentan los sentidos del olfato y el oido muy desarrollados
(Sowls, 1997).

ESTADOS UNIDOS

ArGENTINA .

TIEREA DEL FUEDD

Figura 2. Distribucién de la especie Pecari tajacu. llustracion: Rodriguez-Mahecha et al 2006.
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Las patas delanteras presentan cuatro dedos, dos de ellos tocan el suelo y otros
dos que no lo hacen, por lo que generalmente no aparecen en las huellas, las

patas traseras presentan dos dedos largos y uno mas pequefio muy rudimentario.

De las tres especies de pecaries, el pecari de collar es el mas pequefio, con un
peso entre 15 y 30 Kg y una longitud promedio de 90 cm (Emmons, 1999). En la
linea media a 15 cm de la base de la cola se encuentra una glandula de olor que
utiliza para el reconocimiento de la manada y de su habitat. A diferencia de los
cerdos del viejo mundo la cola en los pecaries es diminuta a ausente (Sowls,
1997).

4.3.5 Ecologia

Las poblaciones de Pecari tajacu se encuentran desde los 0 a los 2000 metros
sobre el nivel del mar (msnm) en diversos tipos de ambientes que incluyen
bosques, pastizales, sabanas, hasta zonas fuertemente modificadas por la
actividad del hombre. La gran adaptabilidad a diferentes ambientes puede
evidenciarse por la presencia de 14 subespecies reconocidas, nueve en el Norte y
Centro América y cinco en América del sur (Ojasti, 1993, Donkin, 1985, Wilson y
Reeder, 1993) (Tabla 1).

La dieta de esta especie incluye raices, hongos, nueces, frutas, huevos,
serpientes, pescado y ranas, siendo la fuente principal de nutrientes los frutos,
especialmente de especies arboreas que usualmente presentan semillas menos
digeribles y con cubiertas muy duras. Bodmer et al.,1997 encontré que de 121
contenidos estomacales de pecari de collar el 59% eran frutos, 9% hojas, 14%
fibra y 17% material animal (insectos y caracoles), 0.3% setas y 0.6% flores. Los
frutos que fueron consumidos en mayor cantidad pertenecian a las familias

Arecaceae y Sapotaceae. Esta dieta se ve modificada en ambientes aridos en
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donde los pecaries consumen partes de especies vegetales suculentas como los

cactus y gran cantidad de gramineas.

Figura 3. Caracteristicas externas de la especie Pecai tajacu. (a) imagen en la que se observan
algunas diferencias en tamano y pelaje entre los cerdos, familia Suidae y un pecari de collar,
familia Tayassuidae. (b) Detalle de un pecari, en el que se observa el color del pelaje y la franja de
pelos en forma de media luna alrededor de los hombros. Fotografias tomadas por Sandra Sabogal.

El consumo de frutas implica la dispersion de semillas de las especies que hacen
parte de su dieta, por cual se infiere el importante papel del saino o pecari de
collar en el establecimiento de la estructura vegetal de los ecosistemas que habita
(Semarnat, 2008). Adicionalmente este pecari posee un excelente olfato que le
permite detectar fuentes de nutrientes que se encuentran enterrados, obligandolo
a remover la hojarasca, accion que favorece el ciclado de nutrientes en el suelo
(Donkin, 1985).

Aunque las especies de pecaries, Pecari tajacu y Tayassu pecari presentan areas
de distribucién simpatricas, la coexistencia es posible por la diferenciacion del
nicho que se establece en los habitos alimenticios entre estas especies, ya que el
pecari de labios blancos, Tayassu pecari presenta mayor fuerza de mordida que le
permite obtener sus nutrientes de frutos y semillas con cubiertas particularmente

duras que no hacen parte de la dieta del pecari de collar (Kiltie, 1982).
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Tabla 1. Lista de subespecies de Pecari tajacu (Grubb y Groves, 1993).

SUBESPECIE AUTOR
Pecari tajacu tajacu Linneo, 1758
Pecari tajacu angulatus Cope, 1889

Pecari

tajacu bangsi

Goldman, 1917

Pecari tajacu crassus Merriam, 1901
Pecari tajacu crusnigrum Bangs, 1902
Pecari tajacu humeralis Merriam, 1901
Pecari tajacu nanus Merriam, 1901
Pecari tajacu nelsoni Goldman, 1926
Pecari tajacu niger J. A. Allen, 1913
Pecari tajacu nigrescens Goldman, 1926

Pecari

Pecari

Pecari

tajacu patira
tajacu sonoriensis

tajacu torvus

Kerr, 1792
Mearns, 1897

Bangs, 1898

Pecari tajacu yucatanensis Merriam, 1901

Otro elemento que permite la coexistencia de las dos especies de pecarie es la
manera como utilizan su trompa, el pecari de collar realiza busquedas de raices,
tubérculos e insectos, mientras que el pecari de labios blancos solo la utiliza como
arado a unos pocos centimetros. De otro lado las manadas de pecari de collar
presentan mayor fidelidad al sitio lo que no se observa en el pecari de labios
blancos, este comportamiento le permite a los sainos vigilar la disponibilidad de

alimento y salvaguardar los recursos del ingreso de otros frugivoros (Kiltie, 1982).

Los principales predadores naturales de esta especie son los grandes felinos
americanos, el jaguar (Panthera onca) y el puma (Puma concolor) (Mendes y
Chivers, 2007) y en ambientes mas humedos como la Amazonia, también se

encuentra la boa (Boa constrictor).
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4.3.6 Comportamiento

El pecari de collar es de habito diurno y nocturno, aunque su mayor actividad se
concentra en la manana y en la tarde. A diferencia de los antilopes y venados que
son considerados animales nerviosos, los pecaries son animales calmados y
curiosos que responden ante cualquier amenaza con grufidos, el crujir de los

dientes y con el erizamiento de los pelos de la espalda (Neal, 1959, Sowls,1997).

Esta especie es gregaria y las manadas pueden estar conformadas por 8.8
individuos promedio. Las observaciones en campo indican que la manada de
pecaries de collar se ve unida en horas muy tempranas de la manana y al finalizar
la tarde y se subdividen en grupos de 1 a 3 durante el dia, en donde una de las
actividades mas frecuentes es el forrajeo (Keuroghlian et al., 2004). La mayor o
menor intensidad en la subdivisién de la manada depende del tipo de habitat, la
disponibilidad de alimentos, las condiciones climaticas de la zona y a factores

externos como la caceria (Sowls, 1997, Gomez, 2010).

La cohesion de los individuos en una manada y la fidelidad a un sitio determinado
se establecen por la marcas de olor que esta especie utiliza en el reconocimiento
de los elementos de su habitat (arboles, fuentes de agua, etc.) y de los miembros
del grupo. Luego de una separacion temporal, los miembros de una manada se
unen, siendo muy poco frecuente el intercambio de individuos entre manadas. De
igual forma es poco frecuente observar machos viejos lejos de la manada, a los

que la literatura los denomina como “los solitarios” (Sowls, 1997).
El area en el cual un individuo o manada gasta la mayor parte de su vida (Home

range) se ha establecido en 388 ha. para manadas que se encontraron en una

zona ausente de caceria en Arizona y entre 73 ha. a 255 ha. en zonas de Texas
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con presencia de caceria (Sowls, 1997). Keuroghlian y colaboradores en 2004
realizaron el seguimiento de dos manadas por medio de radio transmisores y
obtuvieron un tamafio promedio de home-range de 123 ha. y 305 ha. para cada

manada.

4.3.7 Reproduccién

En las especies existentes de la familia Tayassuidae no existe un marcado
dimorfismo sexual a diferencia de las especies extintas que presentaban
diferencias en el desarrollo del proceso zigomatico y del diametro de los caninos.
En el pecari de collar no es evidente la competencia entre machos y sugiere que
el sistema de apareamiento de la especie es flexible entre poligamo y promiscuo
(Wrigth, 1993).

Las hembras Pecari tajacu presentan su primer parto a los 595 dias, aunque se
encontré una hembra que tuvo su primera cria a los 381 dias; el tiempo promedio
de gestacion fue de 138 dias, con un intervalo entre partos de 179 dias. La
produccién promedio en 8 hembras fue de 2.1 camadas/hembras/afio y el tamafo
de la camada puede ser de hasta 4 crias, pero la mayoria es de 1 o 2 crias (Mayor
et al., 2004, Semarnat, 2008). Las crias son destetadas a las seis u ocho semanas
y el cuidado parental dura aproximadamente un afio (Donkin 1985) (Figura 4). En

estado silvestre la proporcion de machos y hembras es 1:1 (Semarnat, 2008).

Los pecaries de collar logran vivir hasta 24 afios en cautiverio y 7.5 a 10 afios en

condicion silvestre (Semarnat, 2008, Zooldgico Santa Cruz, fuente internet).

4.3.8 Estado de conservacién

Mundialmente la especie se encuentra referenciada en el apéndice Il de CITES

(Convencidén sobre el Comercio Internacional de Especies Amenazadas de Fauna
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y Flora Silvestres) y en la categoria de especies en Riesgo Bajo de la UICN (Unién
Internacional para la Conservacion de la Naturaleza), permitiendo a paises como

Peru y Brasil la exportacion de pieles y carne.

En el afo 2007, Peru exportd legalmente 56.500 pieles de pecari, de las cuales
45.000 pertenecieron a la especie Pecari tajacu y 11.500 al pecari de labios
blancos Tayassu pecari. La piel del pecari de collar es considerada insumo de alta
calidad para la fabricacion de guantes y zapatos en paises como Francia,
Alemania, Austria, Suiza e Italia. En los ultimos afos el creciente interés
internacional por estas pieles ha motivado la union de los investigadores con las
comunidades rurales de la Amazonia peruana para aumentar el conocimiento de
la especie y asi establecer estrategias de manejo de las poblaciones de sainos,
asegurando que la extraccion y manipulacion de este producto natural no deteriore

las poblaciones ni el ecosistema (Fang et al., 2008).

En Colombia la informacion de las especies de pecaries, Pecari tajacu y Tayassu
pecari es reducida y el estado actual de sus poblaciones es desconocido, siendo

excluidas del Libro Rojo de Mamiferos de Colombia (Rodriguez et al., 2006).

En el 2008, investigadores de la Universidad Nacional de Colombia en convenio
con el Ministerio de Ambiente, Vivienda y Desarrollo presentaron la distribucion de
mayor probabilidad de las especies de pecaries en Colombia. Esta investigacion
establecié un modelo de distribucién de las especies Pecari tajacu y Tayassu
pecari, a partir de la informacion en los registros de las colecciones que se
encuentran en Universidades, Institutos de investigacion y museos, de la literatura
disponible en tesis y articulos, y de entrevistas a funcionarios de las entidades
ambientales como a la comunidad que se encuentra directamente en contacto con
las especies. Toda esta informacion fue analizada y contrastada con 21 variables

ambientales por medio de los programas MaxEnt (Maxima entropia), Arcview 3x y

32



con la informacién disponible en Internet de agencias internacionales para la

conservacion del ambiente como es El Fondo Nacional para la Naturaleza (WWF).

Este estudio establecié que la distribucion de las especies de pecari en Colombia
era fragmentada o discontinua, en donde particularmente la especie Pecari tajacu
puede encontrarse con mayor probabilidad en la parte norte del piedemonte de la
Sierra Nevada de Santa Marta; region del Catatumbo; algunas areas de la region
del Magdalena-Uraba (Antioquia), parte media del Valle del Magdalena, algunos
lugares del norte y sur de la region Choco-Darién, una estrecha franja del
piedemonte llanero, parte de Arauca, norte del departamento de Santander, nor-
oriente del departamento de Vichada y occidente del departamento de Narifio
(Montenegro et al., 2008).

Figura 4. Imagen tomada de http:///www.veterinaria.uady.mx

Aunque esta especie se adapta a los ambientes drasticamente modificados, existe

sobre ellos una gran presion de caceria de las comunidades indigenas y de los
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campesinos. Asimismo se ha reportado en Colombia, Costa Rica, Panama,
Venezuela, Ecuador, Brasil, Peru, Paraguay y el Norte de Argentina, un aumento
en la caza deportiva de estos organismos, siendo sus pieles los trofeos de esta
actividad (Ojasti 1993).

4. 4 MANEJO DE LA ESPECIE Pecari tajacu EN LATINOAMERICA

La carne de pecari ha contribuido de manera considerable a la dieta humana mas
que cualquier otra especie terrestre, siendo el alimento favorito por varias
comunidades indigenas de América desde tiempos prehispanicos. La gran
cantidad de huesos y dientes fésiles de pecari encontrados en algunos paises de
Centro y Sur América, asi como registros historicos hacen suponer que estos
animales eran domesticados para el consumo de su carne, como elemento de
intercambio entre los pueblos de América y para ser utilizados en rituales
religiosos de las comunidades indigenas que habitaron estas zonas desde el
periodo prehistérico Preclasico o Formativo (1500 a.C) hasta el periodo

inmediatamente precedente a la invasion espafiola (Donkin, 1985).

Actualmente estas especies siguen siendo fuente de proteina de las comunidades
campesinas e indigenas. Los paises que presentan un conocimiento y manejo
adecuado de las poblaciones silvestres pueden solicitar a CITES la aprobacién de
cupos nacionales de exportacion de especimenes de interés, tal es el caso de
Perd, que logré para el ano 2009 la aprobacion de 67.450 pieles y productos de
cuero de Pecari tajacu y de 35.500 para Tayassu pecari (Fuente de Internet:
CITES).

Por su parte Brasil, lidera el manejo de ranchos de cria para el pecari de labios
blancos Tayassu pecari (Margarido y Mangini 2001 en Jori et al., 2004). Para el

pecari de collar Pecari tajacu, existen proyectos de su produccién comercial a gran
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escala, ya que esta especie se desarrolla bien en areas grandes cercadas y con
entorno natural, este manejo reporta en promedio 150 individuos que
corresponden a un beneficio bruto de US$ 7200 por afio de solo carne en Brasil y

US$ 4800 por venta de carne y piel en Peru (Jori et al., 2004).

4.5 ESTUDIOS GENETICOS DE LA ESPECIE Pecari tajacu

4.5.1 Citogenética

Dentro de la familia Tayassuidae se ha observado una gran variacion en el
cariotipo; la primera hipétesis es que las tres especies existentes estan menos
relacionadas de lo que se habia supuesto por su morfologia y la segunda es que
su genoma es menos estable, presentandose con mayor frecuencia rearreglos
cromosoémicos en comparacion a lo encontrado en la familia Suidae (Bosma et al.,
2004 en Carvalho de Souza et al., 2008).

El analisis de los cariotipos de las especies Pecari tajacu y Tayassu pecari con la
técnica de bandeo Giemsa revela la poca homologia entre sus cromosomas
(Rocha, 1993 en Andrea et al., 2001). EI numero de cromosomas entre las dos
especies es ligeramente diferente, Pecari tajacu tiene 2n:30 y Tayassu pecari 2n:
26. En cautiverio es posible encontrar hibridos interespecificos, 2n:28. En Andrea
et al., 2001 se realiz6 el analisis del semen de un individuo hibrido, cuyo resultado
fue la ausencia de espermatozoides, indicando su infertilidad, sin embargo este
estudio planteé la necesidad de realizar estudios a un mayor numero de individuos

hibridos para establecer su fertilidad con las dos especies parentales.
El genoma del pecari de collar esta constituido por dos cromosomas

metacéntricos, cuatro submetacéntricos, cuatro acrocéntricos (incluido el

cromosoma Y) y cinco subtelocéntricos (incluido el cromosoma X). Esta especie
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presenta diferencias en tamafio y numero de bandas en los cromosomas 1 vy 8,
que separa las poblaciones centroamericanas de las suramericanas, este
polimorfismo corresponde a una translocaciéon balanceada (Vassart, 1994,
Gongora et al., 2000 en Builes et al., 2004). La translocacién se observa en los
individuos de origen suramericano, por lo que se hipotetiza que este rearreglo se
origind en una poblacién fundadora de Centro América que luego migré a Sur
América. En Colombia se encontré un individuo con cariotipo hibrido, lo que
permite sugerir la existencia de una zona de contacto entre las dos poblaciones
(Builes et al., 2004).

4.5.2 Andlisis filogenético

El ADN mitocondrial ha sido ampliamente utilizado como marcador molecular, ya
que la molécula entera constituye una unidad genealdgica ligada de herencia
matrilineal que presenta diferentes tasas evolutivas en sus secuencias, como es el
caso de la Region Control y el gen que codifica para Citocromo B, que permiten
reconocer la estructura poblacional de las especies y la interpretacion filogenética
(Avise 2004).

Goéngora y Moran (2004) utilizando marcadores moleculares mitocondriales vy
nucleares reportaron la existencia de dos grandes grupos dentro de la familia
Tayassuidae, el primero conformado por las especies Catagonus wagneri (pecari
del Chaco) y Tayassu pecari (pecari de labios blancos), y el segundo por Pecari
tajacu (pecari de collar). La variacion entre las especies de pecaries se encontro
dentro del rango de valores entre géneros de las familias Suidae (0.1075-0.1389),
Bovidae (0.0729-0.1892) y Rhinocerotidae (0.0742-0.1547) y sugiere la separacion
de estas especies en géneros distintos. De otro lado el pecari de collar o saino
presentd los valores de variacion intraespecifica mas altos en los marcadores

mitocondriales Citocromo b, Region control y 12s ARNr, y los nucleares Pre-1 p27
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y Pre-1 p642, esta variabilidad en las secuencias y los registros fosiles plantean
dos opciones en la historia evolutiva de la especie, la primera sugiere que su
diversificacion y separacion de las otras dos especies ocurri6 antes del
establecimiento del puente terrestre entre Centro América y Sur América, y la
segunda que la variabilidad fue la respuesta en las poblaciones del pecari de
collar a la heterogeneidad de condiciones ambientales presentes en Sur América
propiciando la radiacion adaptativa de esta especie. Este autor senala que
dilucidar la historia de la familia Tayassuidae precisa de estudios que incluyan la

informacion morfoldgica y genética a través de su rango de distribucion.

La divergencia observada en secuencias entre Pecari tajacu y Tayassu pecari es
corroborada en Adega et al., 2007 en la que por medio de la técnica de Bandeo-C
(heterocromatina constitutiva) y el empleo de endonucleasas de restriccion se
observé la constitucion diferencial de la heterocromatina entre estas especies y el
elevado polimorfismo presente en Pecari tajacu. La alta diversidad en la
heterocromatina del pecari de collar sugiere que esta especie presenta un
cariotipo mas primitivo y que esta condicion favorece la presencia de rearreglos

cromosomales.

El estudio realizado por Gdéngora y colaboradores en el 2006 con secuencias
mitocondriales y nucleares de 31 individuos de Pecari tajacu del Norte, Centro y
Sur América revela con la aproximacion filogenética de Maxima Verosimilitud, la
conformacion de dos grandes clados, el Norte-Central (N-C) y el de Suramérica
(S), y una zona hibrida en Colombia definida asi por que algunas muestras de

origen colombiano se agrupaban en el clado N-C y otras en el S.
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5. METODOLOGIA

5.1 Area de estudio

Las localidades muestreadas (Tabla 2) pertenecen a los departamentos de
Colombia que presentaron las condiciones ambientales mas favorables para la
especie, segun el modelo de distribucion potencial elaborado por investigadores
del Instituto de Ciencias Naturales de la Universidad Nacional de Colombia
(Montenegro et al.,, 2008). Al presente estudio se anexaron 8 muestras
correspondientes a los departamentos de Bolivar, Boyaca y Meta. Finalmente se
obtuvieron 63 muestras de la especie Pecari tajacu y 2 de la especie Tayassu

pecari.

Los animales fueron restringidos fisicamente por medio de redes, asegurandolos
de patas y manos con cuerdas, al estar inmovilizado el medico veterinario evalu6
las constantes fisioldgicas como la temperatura corporal, la frecuencia cardiaca, la
frecuencia respiratoria y el pulso, monitoreo necesario para conservar la salud del
animal. Cada animal fue medido, pesado, se le determin6 el sexo, el estado
reproductivo y la edad, adicionalmente se tomaron muestras de pelo con foliculo,
sangre y en algunos casos se tomaron muestras fecales. En cada oportunidad de
manipulacién se contdé con cuatro a cinco personas que sostenian al animal
haciendo que el proceso fuera muy rapido de tal manera que el riesgo para el

animal y los investigadores fuera el minimo (Figura 5).
Las muestras de sangre para el analisis genético se conservaron en tarjetas FTA

(Whatman Inc.) y el pelo con bulbo fue guardado en bolsas de papel aluminio. Las

tarjetas como las muestras de pelo fueron almacenadas en bolsas de cierre
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hermético con silica gel y debidamente etiquetadas con el cddigo correspondiente
a la orejera colocada a cada animal, la localidad y el sexo. En situaciones en las
que no se pudo colocar la orejera se etiquetd la muestra con iniciales que
indicaron alguna caracteristica de la muestra, por ejemplo la marca Cab_Ant,
indicod que el tejido fue tomado de la cabeza de un animal sacrificado y que esta
muestra se colectd en el departamento de Antioquia. También se obtuvo tejido
muscular fresco de la punta de la oreja de pecaries vivos y pecaries cazados, este
material se guardd en tubos de 10 ml con alcohol al 70% (Tapir Specialist Group
IUCN en linea).

5.2 Fase de laboratorio

5.2.1 Extraccion y cuantificacion de ADN

Se utilizaron tres protocolos de extraccion, a partir de sangre con las tarjetas FTA,
de pelo con la resina Chelex 100 al 20% vy tejido muscular con DNeasy Blood &
Tissue de Quiagen ®, siendo las dos ultimas las utilizadas por la calidad de ADN

obtenido.

Luego de cada extraccion se evaludé la calidad del ADN por medio de
amplificaciones de la subunidad 16 de ADN ribosomal y las muestras se
cuantificaron por comparacién con el marcador fago A en un gel de agarosa al 1%

con Bromuro de Etidio y también con el equipo nanodrop 2000c.

5.2.2 Amplificacion de los marcadores Citocromo B y la Regién Control

Las secuencias mitocondriales Citocromo B y Region Control (D-loop) se
amplificaron por medio de la reaccién en cadena de la polimerasa (PCR) con los

cebadores o primers reportados por la literatura especializada (Tabla 3).
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Figura 5. Captura y manipulacién de un pecari de collar. (a) y (b) Uso de una amansa loco y una
nasa para capturar el pecari. (c) Animal restringido fisicamente y herido con sus propios colmillos.
(d) Toma de muestra de sangre. (e) Colecta de pelos con foliculo. (f) Muestra de sangre sobre
tarjeta FTA. Imagenes tomadas por Sandra Sabogal.
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Para la obtencién de los fragmentos fue necesario modificar las concentraciones
de MgCl; y adicionar Dimetil Sulféxido (DMSQO) en una concentracion final de 3%
del volumen de la reaccion y modificar la temperatura de acople (annealing) entre
los cebadores y el ADN molde con el fin de garantizar la mayor especificidad y

cantidad de la secuencia de interés.

Para una reacciéon de 25 ul las concentraciones finales utilizadas para la PCR
fueron las siguientes: Buffer 1x, primers o cebadores 0.5mM, dNTPs 0.2mM,
MgCl, 1.5 mM, Taq 1.5u, DMSO 3% y aproximadamente 14 ng/ul de ADN.

Las condiciones de amplificacién de la region control con las combinaciones de
primer KH-KL y KH-D1F fueron: desnaturalizacion 95°C - 5 min, 30 ciclos de
desnaturalizacion 94°C - 1 min, acople cebadores y ADN molde (annealing) 61°C —
40 seg, extension 72°C — 2 min y la extensiéon final 72°C — 5 min. Para la
amplificacién de Citocromo B con las combinaciones de primers MVZ5-MVZ16 y
MVZ5-H15915 las condiciones utilizadas fueron las siguientes: Desnaturalizacion
95°C — 4 min, 35 ciclos de desnaturalizacion 95°C — 45 seg, acople cebadores y
ADN molde (annealing) 55°C — 45 seg, extension 72°C — 1 min y la extension final
72°C — 3 min.

5.2.3 Purificacién y secuenciacion

Los fragmentos amplificados fueron purificados con PureLink™ PCR Purification
Kit catalogo N°: K3100-01 de INVITROGEN™. 3ul de cada producto obtenido fue
evaluado por medio de una electroforesis horizontal en un gel al 1% de agarosa y
visualizadas con bromuro de etidio bajo luz ultravioleta, por medio de este método
se verifico la presencia del fragmento de interés, asi como la ausencia de bandas
inespecificas y dimeros de cebadores o primers. Posteriormente cada muestra

amplificada fue concentrada y enviada a Macrogen Corea junto con los primers
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correspondientes para la secuenciacion respectiva. Las muestras fueron
secuenciadas mas de dos veces en ambas direcciones para certificar la validez de

los cambios mutacionales observados.

Tabla 2. Localidades en las que se obtuvo muestras (pelo, sangre o tejido muscular) de la especie
P. tajacu. La ultima columna hace referencia a los cédigos asignado a cada muestra.

DEPARTAMENTO MUNICIPIO COORDENADAS CcODIGOS
1. Puerto Berrio 6.27.34,8 N 74.25.36,1 OE 545, CRES, CAB
ANTIOQUIA
(ANT) 2. Amalfy 6.55.37,0 N 75.05.28,7 OE 543
3. Limies con Santander, Cimitarra 6.21.27,0N 74.08.26,5 OE 106, 542, 541
6.50.44,6 N 70.53. 03,9 OE 15
4. Arauca
7.05.25N 70.45.42 OE 16, 17
5. Puerto Rondén 6.21.37,7N 71.08.27,2 OE 103, 104, 105
ARAUCA
(ARA) 6.27.17,4N 71.44.14,4 OE 049, 6
6.28.47.3N 71.42.27,1 OE 451, 599
6. Tame
6.24.29,6N 71.35.47,9 OE 536, 107
6.32.03,0 N 71.42.02,8 OE 539, 538
5.11.243N 72.18.29,9 OE 108, 598, 597
CASANARE 5.13.00,8 N 72.23.29,2 OE 392, 393
(CAS) 7. Yopal
5.08.02,6 N 72,10,20,4 OE PP
5.13.0,08 N 72.23.29,2 OE 31, 394, 717, 400, 398, 297, 285
9.55.53,6 N 73.11.24,8 OE 101
8. A. Codazzi
10.02.00,8 N 73.14.38,9 OE 548
CESAR 9. Bosconia 10.00.11,4 N 73.49.59,5 OE 550, 549
(CES) 10. Limites con Magdalena, Ariguani 9.58.37,6 N 74.03.05,3 OE 719,721, 718, 723, 546, 722, CACH
11. El Paso 9.43.442N 73.43.25,4 OE 715,713, 714,720,724, 596,712,725
12.La Jagua 9.37.57,2N 73.11.21,6 OE 544
META (MET) 13. Puerto Gaitan 3.13.49N 73.52.39 OE CRI1, CRI2, CRI3, CRI4, CRI5
BOYACA ( BOY) 14. La Paya 537.81N 72.29,4.1,3 OE BOY
15. San Agustin 8.10.00 N 74.40.00 OE SA
BOLIVAR (BOL)
16. Carreto 9.36.00 N 74.55.00 OE CAR
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Figura 6. Sitios de muestreo en los departamentos de Antioquia, Cesar, Arauca, Casanare, Meta,
Boyaca y Bolivar. Los numeros indican los municipios relacionados en la Tabla 2.
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Figura 7. Imagenes de geles de agarosa al 1% visualizados con Bromuro de etidio. (a)
Amplificacion de la Region control, la flecha indica una tamafo aproximado de 1200 pares de
bases. (b) Amplificacion del marcador Citocromo b, la flecha indica aprox. 800 pb. En ambos casos
se utilizé el marcador de peso molecular 123 de Invitrogen.

Tabla 3. Lista de cebadores (primers) utilizados * Secuencia de referencia, Sus scrofa
AP003428.1. (pb) pares de bases

REGION NOMBRE SECUENCIAS 5’A 3° POSICION* (PB) FUENTE
REGION CONTROL
KIMDLOOPL (KL) CCA AGA CTC AAG GAAGGA G 15363 -15382
(Forward)
Kim et al 2002
KIMDLOOPH (KH)  GGC GCG GAT ACT TGC ATG TG 115-134
(Reverse)
DLOOP1F (DIF) CGC CAT CAG CAC CCA AAG CT 15391 -15410 Alves et al 2003
(Reverse)
CITOCROMO B
MVZ 5 CGAAGCTTGATATGAAAAACCATCGTTG 14114 -14141 Smith et al 1993
(Forward)
MVZ16 AAATAGGAARTATCAYTCTGGTTTRAT 1308 -1335 Smith et al 1993
(Reverse)
H15915 AACTGCAGTCATCTCCGGTTTACAAGAC 15330 -15358 Irwin et al., 1991

(Reverse)
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5.3 Anadlisis de datos

Las secuencias obtenidas fueron editadas y ensambladas para los
correspondientes alineamientos en Sequencher 4.1.4,(Gene Codes), Bioedit
(Hall, 1999) y Clustal X version 2 (Larkin et al., 2007). La traduccion de la
proteina correspondiente para el gen Citocromo B y el mapeo de las
sustituciones sobre las filogenias resultantes a partir de las dos moléculas
se realizé en MacClade 4.08 (Maddison y Maddison, 2005). Para proveer un
escenario evolutivo completo se realizaron andlisis filogenéticos, genético

poblacionales y filogeograficos.

La reconstruccion filogenética en este estudio utiliz6 dos métodos, Maxima
Parsimonia e Inferencia Bayesiana. La aproximacion con Maxima
Parsimonia se realizd por medio del programa PAUP version 4 beta 10
(Swofford, 2002) y los analisis bayesianos se realizaron con el programa

MrBayes version 3.1.2 usando el servidor en la Universidad de Cornell (Parallel
MrBayes@BioHPC).

El analisis de Maxima Parsimonia para los dos marcadores se realizé a partir de
una busqueda heuristica en la cual los caracteres no fueron ordenados y el peso
asignado fue igual para todos y los espacios generados en los alineamientos de
las secuencias de la Region Control fueron considerados como quinto caracter.
Para Citocromo b se analizé una matriz de 62 secuencias con una longitud de 810
pares de bases, 57 pertenecientes a la especie Pecari tajacu y 5 que

correspondieron a secuencias del grupo externo, Tayassu pecari, Sus scrofa, Mus
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musculus y Rattus novergicus y se tuvo en cuenta 220 sitios informativos y la
topologia reportada presentd para cada agrupamiento soportes por medio de la
técnica de remuestreo de Bootstrap. Para la Regiéon Control se contdé con 72
secuencias y una longitud de 1163 pares de bases, el grupo externo estuvo
conformado por 6 secuencias, 3 que correspondieron a Sus scrofa y las otras tres
fueron de Tayassu pecari, Mus musculus, y Rattus novergicus. La matriz obtenida
para este marcador proporciond para este analisis 517 sitios informativos y de
manera semejante al marcador Citocromo B se obtuvieron soportes con la técnica

de remuestreo de Bootstrap.

La reconstruccion a partir del método probabilistico bayesiano utilizé la
informacion de los modelos de sustitucion reportados por el programa Modeltest
3.7 (Posada y Crandall, 1998). El modelo de mayor verosimilitud para el marcador
Citocromo B fue TVM + G, con una forma de la distribucion del parametro
gama equivalente a 0.2078 y 6 tipos de sustituciones. De otro lado, el grupo
de secuencias de la Region Control se ajusta al modelo HKY + G, con dos
tipos de sustituciones y una forma de la distribucion del parametro gamma
equivalente a 1.5266. Los analisis utilizaron dos corridas de 10.000.000 de

generaciones y cuatro cadenas MCMC (Markov Chain Monte Carlo).

Adicionalmente se utilizaron los dos métodos con una matriz nueva que
presentd la informacion de los dos marcadores con una longitud total de
1973 caracteres y 83 secuencias en el grupo interno y cuatro secuencias en el
grupo externo, Tayassu pecari, Sus scrofa, Mus musculus y Rattus norvegicus. En
Maxima Parsimonia se analizaron 750 caracteres informativos y los soportes
correspondieron a un bootstrap con 1000 réplicas y en Inferencia Bayesiana se
realizaron dos corridas con 10.000.000 de generaciones y cuatro cadenas de
Markov (MCMC).
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La descripcion de la diversidad genética de las poblaciones de P. tajacu en cada
localidad muestreada se realizé gracias a los programas Dnasp v5 (Librado y
Rozas, 2009), Mega version 4 (Tamura et al., 2007), Arlequin (Excoffier et al.,
2005). En este ultimo programa se realizaron los analisis de varianza molecular,
AMOVAs de las secuencias obtenidas en este estudio, para ello se utilizaron
10000 permutaciones y el método de distancia de Tamura que tiene en cuenta
multiples sustituciones por sitio, diferentes tasas de sustitucion entre transiciones y
transversiones y una frecuencia nucleotidica desigual. Adicionalmente se tuvo en
cuenta la tasa de sustitucion heterogénea entre sitios obtenida en el programa

Modeltest, 0,0179 para citocromo b y 0,9141 para la Regién Control.

El flujo génico, las pruebas de neutralidad y la correlacién entre la distancia
genética de los haplotipos obtenidos y la distancia fisica se obtuvo con los
programas Dnasp v5 (Librado y Rozas, 2009), GenALEx 6.1 (Peakall y Smouse.,
2006) y PASSAGE 1.0 (Rossenberg, 2001).

Los analisis filogeograficos basados en clados anidados (Templeton, 1998) se
realizaron con los programas TCS1. 21 (Clement et al., 2000), Geodis 2.6 (Posada
et al., 2000) y ANeCA (Panchal 2007). De otro lado, con el programa Migrate
(Beerli y Felsenstein, 1999) se calcularon los parametros poblacionales Theta 6 y
la tasa de Inmigracién M a partir de simulaciones de las relaciones genealdgicas

de las secuencias de los dos marcadores, Citocromo B y Region Control.

Utilizando unicamente las secuencias del Citocromo B se calcularon los tiempos
de divergencia con dos puntos de calibracion, 10 millones de afos entre las
especies Mus musculus y Rattus novegicus, y 7 millones de afios entre los Pecarie
y Tayassu-Catagonus (Gongora y Moran, 2005). Este analisis se realiz6 en el
programa BEAST (Drummond y Rambaut, 2007), y se considero en la dataciéon un

reloj molecular relajado no correlacionado en el que se permite diferentes tasas de
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evolucién dentro de los clados con la premisa de no correlacion entre las tasas de
cada rama (Lemey et al., 2009).

Finalmente, la edicidn de los arboles resultantes en cada analisis se realizé con

los programas Fig tree V1.3.1 (Rambaut, 2009) y Adobe Photoshop cs version
8.0.1.
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6. RESULTADOS

En este estudio se obtuvieron 59 secuencias de Citocromo b y 63 de la Regidn
control, esta informacion fue editada con el programa Sequencher 4.1.4,
adicionalmente cada secuencia fue comparada con la informacion disponible en
Genbank por medio de la herramienta de alineamiento local Blastn, que permitid
establecer en todos los casos una identidad del 97-99% de las secuencias
obtenidas con lo reportado para la especie Pecari tajacu. Las secuencias idénticas
que pertenecieron a individuos emparentados fueron eliminadas de los analisis
filogenéticos para facilitar la resolucion de los grupos o linajes filogenéticos vy

posteriormente fueron incluidas para los analisis poblacionales y filogeograficos.

Para complementar los analisis filogenéticos se incluyeron 29 secuencias
publicadas en Gongora et al., 2006, disponibles en la base de datos GenBank del
Centro Nacional para la Informacion Biotecnologica (NCBI), 5 secuencias de
especies consideradas como grupo externo para Citocromo B y 7 para la Region
Control (Tabla 4).

Posterior a la edicion se obtuvieron dos matrices: la correspondiente al marcador
Citocromo B contdé con 810 nucledtidos de longitud, una vez realizada la
traduccion correspondieron a 270 aminoacidos (71.2%) de 379 aa reportados
para Pecari tajacu (Numero de Accesion: YP_002601097.1) y la matriz de la
Region Control estuvo representada por 1163 nucleétidos que correspondieron a
41 nucledtidos adicionales segun la secuencia referencia de Genbank, numero de
Accesion: AY546552.1 (Gongora et al.,2006).

Las secuencias de la Region Control presentaron un motivo en tandem de 10

nucleétidos: TACACGTGCG, cuyo numero vario entre 18 a 30 repeticiones. Para
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facilitar el alineamiento de las secuencias obtenidas y las reportadas por Gongora

y colaboradores en 2006 dichas repeticiones se eliminaron de la matriz de datos.

6.1 Composicion nucleotidica

La matriz de Citocromo B presentd la siguiente composicion en bases
nitrogenadas, A: 31.9%, C: 30,7%, T: 25,0% y G: 12,4%, y la Regidén Control A:
32,7%, T: 28,7%, C: 25,1% y G: 13,5%.

PORCENTAJE DE TRANSICIONES ¥ TRANSVERSIONES (Cit b)
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Figura 8. Porcentaje de transiciones y transversiones por posicion en el codon de la matriz de
secuencias de Citocromo b.

Los individuos de la especie estudiada presentaron los mayores porcentajes de
sustituciones tipo transicion en la tercera posicion del codéon (Figura 8),
sustituciones que correspondieron en la secuencia de aminoacidos a cambios

sinénimos (Figura 9).
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Figura 9. Porcentaje de sustituciones sindnimas y no sindnimas por posicion en el codén
(secuencias de Citocromo b).

6.2 Analisis filogenéticos

6.2.1 Maxima Parsimonia

Los analisis filogenéticos y la comparacion de los resultados fueron posibles por
que se contdé con la informacion de los dos marcadores para la mayoria de

muestras de pecari de collar para cada sitio de muestreo.

6.2.1.1 Citocromo b

El arbol resultante y los soportes de bootstrap evidenciaron la existencia de tres
linajes intraespecificos (Figura 10), que fueron denominados Norte, Sur 1y Sur 2,
siguiendo la nomenclatura adoptada en Goéngora et al., 2006, que hace referencia

a la relacion de las secuencias de las poblaciones de pecaries colombianos con
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las secuencias de individuos de Estados Unidos y México, clado Norte (N) y las

secuencias de Argentina y Bolivia, clado Sur (S).

Las secuencias MEX1, USA4, USA5, MEX4, MEX5, MEX2, MEX3, USA1, UNK2,
COL2, COL6, COL5, COL4 y COL3 y las obtenidas en este trabajo que
corresponden al departamento de Antioquia como 541 ANT, 542 ANT,
CAB_ANT, CRES_ANT, 106_ANT y 545 ANT, asi como tres muestras del
departamento del Cesar y Bolivar, 544 CES, SA BOL y CAR_BOL, y una muestra
del departamento del Casanare 597 CAS, se agruparon en el grupo denominado
Clado Norte (N), con soporte de bootstrap del 73%, (grupo azul, Figura 10).

También se observd un segundo agrupamiento con un soporte del 98% en el cual
se encuentran las secuencias publicadas en Genbank de Argentina (ARG2, ARG3
y ARG4), Bolivia (BOL2), Colombia (COL10, COL8, COL7 y COL1) y las
secuencias obtenidas en este estudio de los departamentos de Arauca, Casanare,
Meta, Boyaca y Cesar. Este clado se denominé Sur (S) siguiendo la nomenclatura

propuesta por Gongora et al., 2006.

Este grupo presenté dos subclados, que se nombraron Sur 1(85%) y Sur 2
(100%). El subclado Sur 1 (S1) estuvo conformado en su mayoria por muestras
del César 715_CES, 712_CES, 713_CES, 719_CES, 101_CES, 548 CES y
720_CES, dos muestras del departamento de Arauca 105_ARA y 539 ARA, y la
secuencia publicada COL9 (grupo rojo, Figura 10).

De otro lado en el subclado Sur 2 (S2) se encontraron las muestras de los
departamentos Arauca (103_ARA, 17, 16, 049, 451, 538, 15, 107), Casanare
(108_CAS, 398, 394, 393, 598), Boyaca (1_BOY), Meta (CRI1_MET), y las
secuencias de Argentina, Bolivia y Colombia (COL1, 7, 8 y 10) (grupo verde,
Figura 10).
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Tabla 4. Lista de secuencias adicionales utilizadas en los analisis filogenéticos.

1 a4

Secuencias obtenidas en este trabajo. Las secuencias 30 a 33 conforman el grupo externo.

N.R. origen no registrado en Genbank.

Mo, SECUEMNCGIAS NO. ACCESION CENBANK ORIGEN

Nom bre Citocromo B Fle’t'm Control P ais, Znnléni:n y/o lugar
1 ARG DR179081.1 ANd8969.1 Morte de Argentina, Parque Ecoldgico Urbano
2 ARG 2 D1 79080.1 AYEAB564.1 More de Argentina, Pargue Ecologico Urbano
3 ARG 4 DQ179084 1 Axade568.1 More de Argenting, La Maxima
4 BOL 1 DR179082 .1 ANBdB966.1 More deBolivia, Mallasa
g BOL 2 D1 790831 AY846867.1 More deBalivia, Mallasa
&} CoL DO 790791 ANBAE563.1 Sur oriente de Colombia 5anta Cnuz
7 coLz2 DR179071.1 ANd8299.1 SUr de Colomba, Jaime Dugue
& coLa3 DR179072 .1 Axad6556.1 Centm de Colomhia, Matecafia
3 coL4 DR1790527 1 Axad8941.1 Centra de Colom hia, Matecafia
m CcoLs DR179026.1 ANd8240.1 More de Colombia, S antafe
1" [ DR179055 .1 ANBd8539.1 More de Colombia, Barranguilla
12 COL7 DQ179078 .1 Axade562.1 More de Colombia, La Lagartija
13 COL83 D1 790761 Aa46860.1 Sur de Colomba, La Lagartija
14  COL3 DR179075 1 Axad6559.1 Colombia, Cali
18 COL10 D1 79077 .1 Ay846861.1 Cagueta, Colombia,Granja Macagual
168 MEX1 DR179066.1 Axaa6290.1 M Exico, Guadalgara
17 MEX2 DQ179070.1 Axade554.1 W exico, Guadalgjara
18 ME<3 D 79062 .1 Ay846546.1 M Exico, Puebla
19 MEX4 DR179060.1 Aaa6544.1 Mexico, Puehla
20 MEXS D1 79058 .1 Aya46842 .1 W Exico, Chapultepec
21 MEX & DR1790529 1 AxBa8543.1 W exico, Chapultepec
22 MEXT DG 79061 .1 Ay846545.1 W Exico, Chapultepec
23 MEXS D1 790631 A846847 .1 W &xico, Chapultepec
24 UMK 1 DR179073.1 ANGAB297.1 Alstralia - Adelai de, ongen desconocido
25 UNK 2 D1 79074 .1 Ay546558.1 Australia - Adelaide, odgen desconocido
26 USAA1 DCH 79068 1 Axade552 1 Estados Unidos - Arizona, San Diego
27 UsAZ D 790691 Ay846553.1 Estados Unidos - Ardzona, San Diego
28 USA 3 DG 79067 .1 Ay846551.1 Estados Unidos - Adzona, San Diego
29  USA S DO 7e906R5 1 ANB46549 1 Estados Unidos - Texas, San Diego
30 Tayassu pecar '537 TR v 2 LAY E46519.1 'Colombia, Arauca y Meta respectivam ente

TP ’Estados Unidos, 5an Diego.
31 Susserofa PDR444708.1 W0 SUS, 540 SUS v,
o5 SUg *Papua-Nueva Guinea.
5U5 D164831 Colom hia-Cas anare

32 Mus musouius HM222709 1 YOo711.1 ]
33 Rattus hohegicus H 148481 ®14848.1 MR
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Figura 10. Arbol consenso (50% regla de la mayoria) con los soportes correspondientes a
bootstrap con 1000 réplicas de las secuencias de Citocromo B. Cluster Norte se indica con el color

azul, el Sur 1 con el rojo y el Sur 2 con el verde. Longitud= 550, indice de consistencia=0.713 e
indice de retencién=0.891.
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6.2.1.2 Regidn control

La topologia resultante evidencié tres grupos que corresponden a los identificados
anteriormente como Norte, Sur 1 y Sur 2 (Figura 11). En el grupo Norte se
encuentran las secuencias de individuos de origen Mexicano (MEX_1, 2, 3, 4, 6,
8), Estadounidense (USA 1, 2, 3, 4 y 5 ), Colombianas (COL 2, 3, 4, 5y 6)
incluyendo las muestras obtenidas de Antioquia (541_ANT, Cres, Cab, 106 y 545),
Cesar (544_CES) y Casanare (597 _CAS). De igual manera que lo observado en el
arbol concenso para el marcador Citocromo B, en la Regién Control se observa la
presencia de un segundo grupo denominado Sur (soporte 88%) que a su vez
presenta dos subclados diferenciados, S1 (65%) y S2 (83%).

Al comparar los arboles resultantes de cada marcador se encontré que la mayoria
de las muestras se agrupan en los mismos clados con algunas pocas excepciones
como son las secuencias 107_ARA y COL8 que en el arbol resultante de
Citocromo B se agruparon en el subclado Sur 2 y en el arbol de la Regién Control

se encontraron en el subclado Sur 1.

6.2.2 Inferencia Bayesiana

6.2.2.1 Citocromo b

El arbol resultante del analisis bayesiano (Figura 12) muestra los tres clados antes
observados en los arboles de parsimonia Norte (N), Sur 1 (S1) y Sur 2 (S2) con la
probabilidad posterior de 0,84, 0,51 y 0,99 respectivamente. Con excepcion de las
muestras de Argentina (ARG_3, 2 y 4) que se agruparon en un clado aparte del
grupo Sur 2, las demas muestras se encontraron en los mismos grupos

observados en el arbol de parsimonia.
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Figura 11. Arbol consenso (50% regla de la mayoria) con los soportes correspondientes a
bootstrap con 1000 réplicas de las secuencias de la Regién Control. Cluster Norte se indica con el
color azul, el Sur 1 con el rojo y el Sur 2 con el verde. Longitud=1612, indice de consistencia=0.754

e indice de retencion=0.848.
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6.2.2.2 Region control

Los agrupamientos observados en el arbol de este analisis confirma de nuevo la

presencia de tres grupos o clados mayores N, S1y S2.

A diferencia del arbol obtenido para Citocromo B, éste presenta mayor resolucién
de los grupos, cada uno de ellos con valores altos de probabilidad posterior
(Figura 13).

De igual manera que el arbol del analisis de Parsimonia de la Region Control las
secuencias se agruparon en los mismos clados, lo que permite establecer la
presencia en Colombia de por lo menos dos linajes evolutivos de la especie P.

tajacu.

6.2.3 Regién Control y Citocromo B, datos combinados

Las pruebas de congruencia Kishino-Hasegawa y Shimodaira-Hasegawa
rechazaron significativamente la hipotesis de no diferencias entre los arboles
obtenidos para cada marcador (KH, T= 8.3613, p<0.0001; SH p=0.00), sin
embargo las topologias encontradas en los analisis de parsimonia y de inferencia
bayesiana nuevamente revelaron la existencia de dos grandes clados Norte y Suir,

y la subdivisién de éste ultimo en Sur 1y Sur 2 (Figura 14 y Figura 15).
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Figura 12. Arbol correspondiente al analisis Bayesiano de las secuencias correspondientes al
marcador Citocromo b, valores sobre las ramas indican la probabilidad posterior. Cluster Norte se
indica con el color azul, el Sur 1 con el rojo y el Sur 2 con el verde.
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Figura 13. Arbol correspondiente al andlisis Bayesiano de las secuencias de la Regioén control,
valores sobre las ramas indican la probabilidad posterior. Cluster Norte se indica con el color azul,
el Sur 1 con el rojo y el Sur 2 con el verde.
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6.2.4 Distancias genéticas

A partir de la informacion obtenida de los analisis filogenéticos se calcularon las

distancias absolutas pareadas promedio dentro y entre cada clado (Tabla 5).

Los valores mas altos de divergencia para los dos marcadores analizados se

encontraron dentro del clado Norte con 2 a 4% y entre los clados Norte y Sur con

el 5%.

Tabla 5. Distancia genética entre las secuencias analizadas en este trabajo. Desviacién estandar.

Grupos : Secuencias . Secuencias

P Citocromo B comparadas Regién control comparadas
Clado Norte 0,0273 + '0,0139 24 0,0439 + 0,0512 25
Clado Sur 0,0052 + 0,0058 33 0,0185 + 0,0317 40
Clado Norte y Sur 0,0542 + 0,0048 57 0,0582 + 0,0415 65
Clado Norte y Sur 1 0,0503 + 0,0043 34 0,0520 + 0,0362 36
Clado Norte y Sur 2 0,0558 + 0,0041 47 0,0608 + 0,0433 54
T e B o o, 0,1150 + 0,0027 59 0,1884 +0,0249 66
Entre Suidae y Tayassuidae 0,1611 + 0,0056 60 0,2351 + 0,0225 70

En las distancias genéticas del clado Norte de Citocromo B se destaca la muestra

545 ANT que presenta valores de divergencia promedio de 4,6 % respecto a las

secuencias que hacen parte del mismo grupo. Esta secuencia fue obtenida a partir

de la edicién de tres secuencias forward y una reverse, y corresponde a un pecari

macho localizado en el municipio de Puerto Berrio, Antioquia.

60



108 CAS

CAB ANT

72

COL3
TAYASSU

suUs

RATTUS
MUS

= 10 changes

Figura 14. Maxima parsimonia, arbol consenso (50% regla de la mayoria) que corresponde a los
datos combinados de Citocromo b y la Regién Control. Longitud=2595, indice de
consistencia=0.692 e indice de retencién=0.813.
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Figura 15. Analisis bayesiano, arbol consenso con los datos combinados de Citocromo By la
Regién Control. El numero sobre las ramas indica la probabilidad posterior.
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El siguiente valor mas alto de divergencia correspondioé a la secuencia marcada
como 106_ANT, con una distancia promedio dentro del Clado Norte del 2%, esta
muestra corresponde a una hembra pecari que fue obtenida en los limites entre

Antioquia y Santander, Municipio de Cimitarra.

En las secuencias de la Region Control, se encontré que la muestra CAB_ANT en
el clado Norte presenté una distancia promedio de 20%, esta informacion se
obtuvo de tejido muscular extraido de una cabeza de un pecari cazado facilitado
por los familiares de un cazador en una zona cercana a Puerto Berrio, Antioquia.
La edicion de la secuencia fue el resultado del acoplamiento de tres secuencias,
dos en sentido forward y una reverse. De forma similar a lo encontrado en el
marcador Citocromo B, la secuencia 545_ANT present6 el segundo valor mas alto

de divergencia dentro del clado, entre 10y 12%.

De otro lado la muestra 108 _CAS presentd una divergencia de 12% de las
secuencias que se encontraron dentro del mismo clado, Sur 2. Esta secuencia se
obtuvo del alineamiento y edicion de cuatro secuencias forward y tres secuencias
reverse. El individuo del cual se tomd la muestra correspondié a una hembra que

se localizé en una finca en Yopal, Casanare.
6.2.5 Cambios Sinénimos y No Sin6nimos entre los grupos intraespecificos

A partir del arbol consenso obtenido del analisis de parsimonia de las secuencias
de Citocromo B y de la matriz de aminoacidos obtenida en el programa MacClade
4.08 (Maddison y Maddison, 2005) se realiz6 una busqueda del niumero y clase de
cambios nucleotidicos y aminoacidicos que pueden definir los diferentes clados
encontrados: familia Tayassuidae, la especie Pecari tajacu y los subgrupos

observados dentro de ésta, clados Norte, Sur 1y Sur 2.
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Treinta cambios nucleotidicos definen la Familia Tayassuidae, los cuales
corresponden a 15 transversiones y 15 transiciones, estos a su vez constituyen 16
cambios sindnimos y 14 no sindnimos; de estos ultimos, 9 cambios representaron

modificacion en la clase de aminoacido (Tabla 6).

Tabla 6.Cambios no sinénimos que definen la familia Tayassuidae en este estudio (57 individuos
Pecari tajacu y 2 individuos Tayassu pecari). * cambio de grupo funcional del aminoacido.

SITIO TAYASSUIDAE SUS SCROFA
49* Treonina, Neutro polar Alanina, Neutro no polar
67* Treonina, Neutro polar Alanina, Neutro no polar
113 Alanina, Neutro no polar Glicina, Neutro no polar
169* Prolina, Neutro no polar Serina, Neutro polar
354 Isoleucina, Neutro no polar Valina, Neutro no polar
363 Leucinai, Neutro no polar Fenilalanina, Aromatico no polar
538* Treonina, Neutro polar Alanina, Neutro no polar
578 Valina, Neutro no polar Alanina, Neutro no polar
634* Prolina, Neutro, no polar Serina, Neutro polar
635* Prolina, Neutro, no polar Serina, Neutro polar
636" Prolina, Neutro, no polar Serina, Neutro polar
700 Leucina, Neutro, no polar gglnailralanina, Aromatico no
796* Serina, Neutro, polar Prolina, Neutro no polar
798* Serina, Neutro, polar Prolina, Neutro no polar

6.2.5.1 La especie Pecari tajacu

Para este analisis se utilizaron 57 secuencias de las 65 obtenidas ya que se
eliminaron aquellas que eran semejantes y que correspondieron al mismo grupo o
manada. De la matriz obtenida para Citocromo B se encontraron 53 cambios
nucleotidicos que los separd de la otra especie de pecari, Tayassu pecari (grupo
externo), de estos cambios 44 fueron transiciones y 9 transversiones. En la
secuencia proteica, el grupo fue definido por 32 sustituciones sinénimas y 20 No
sinénimas (Tabla 7).
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6.2.5.2 Clados y Subclados dentro de la especie Pecari tajacu

El grupo de individuos del Norte (N) present6 tanto en Citocromo b como en la
Region control el mayor numero de cambios nucleotidicos (Figura 17), siendo la
transicion Timina-Citosina (TC), el evento mas frecuente. Cinco cambios
nucleotidicos definieron el subclado N, todos tipo transicion, que en la proteina
correspondieron a tres sustituciones sindénimas (Asparagina, Leucina,

Fenilalanina) y dos no sindnimas (Tabla 8 y Figura 16).

El grupo que hace parte del Norte y en donde se encontraron las muestras
545 ANT, COL3, COL4, COL5 y COL6 se definié por cinco cambios nucleotidicos
tipo transicion que correspondieron a cambios sindbnimos en la proteina (Prolina,

Glicina, Lisina, Serina y Alanina)

Las secuencias 545 y 106 de Antioquia que tuvieron los valores mas altos de
divergencia dentro del clado Norte, de manera conjunta presentaron un cambio
nucleotidico en la posicién 261, cambio que correspondié a una transicion que en
la proteina fue sindbnimo y correspondié al aminoacido Alanina. Adicionalmente, el
individuo 106_ANT en contraste a las demas secuencias de la familia present6 un
cambio nucleotidico transicional que correspondié a una sustitucion sinénima en la

proteina, aminoacido Leucina.

El subgrupo conformado por las muestras de origen estadounidense y las
muestras mexicanas 1, 2, 3, 4 y 5 presentaron 4 cambios (3 transiciones y 1

transversion), que correspondieron a cambios sindnimos en la proteina.

Las secuencias UNK2, COL2, 541 _ANT, CAB_ANT, 542 ANT,CRES_ANT,
544 CES, SA BOL, 597_CAS, CAR _BOL y 106_ANT presentaron dos cambios
nucleotidicos transicionales que en la proteina correspondieron a cambios

sinénimos, Leucina y Metionionina
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Tabla 7.Cambios no sinénimos que definen los individuos Pecari tajacu.
funcional del aminoacido.

*

Sitio

Pecaritajacur

Tayassu pecan

77
124

166
291
331
344
385
35"
387
JeE"
Jeg~
490
583
555
g40™

gy
g58™

599~
a6
722

Asparagina, Meuto Polar
Leucina, Neutro no polar

Treonina, Meutra palar
Alanina, Neutro no polar
Arida glutamica, Acida,
Isolewcinag, Neutro no polar
Leucina, Neuro no polar
Treonina, Meura palar
Yalina, Neutro no polar
walina, Neutro no polar
“alina, Neutrono polar
Isoleucina, Neutro no polar
Leucina, Neuro no polar
Leucina, Neuto no polar
Asparagina, Meuto polar

Treonina, Meulro polar
Treoning, N eutro polar

Treonina, Neutra polar
Arido aspartico, Acido
Leucina, Meutra na palar

Serina, Neutro polar
Y alina, Neutro no polar

Serina, Nedtro polar

% alina, Neutro no polar

Lisina, Basico

Treanina, Meutro polar
|soleucina, M eutro no polar
Metionina, Meutrana polar
Treonina, Meutro polar
Treanina, Meutro polar
Treonina, Meutro polar

Y alina, Neutro no polar
Fenilalanina, Aromatico no palar
Fernilalanina, Aromatico no polar
A.rido aspartico, Acido
Metionina, Meutro no polar
Wetionina, Meutrono polar
Metionina, Meutrana polar
Acido glutimico, Acico
Fenilalanina, Amamatco no palar

cambio de grupo

Tabla 8. Cambios no sinénimos que definen los individuos Pecari tajacu del clado Norte.

SITIO

PECARI TAJACU, GRUPO NORTE

PECARI TAJACU, GRUPO SUR

73

713

Prolina, Neutro no Polar

Isoleucina, Neutro no polar

Serina, Neutro polar

Treonina, Neutro polar
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Espacio Intermembrana [+]

Matriz

Figura 16. Modelo de la proteina Citocromo B (Howell, 1989, Irwin, 1991). Los bloques rojos
corresponden a los aminoacidos que se encuentran en la secuencia de Pecari tajacu, ( cambios no
sindnimos, tabla 7). Los évalos verdes son los cambios no sinébnimos que separan los individuos
que conforma el grupo Norte del Sur.

Las secuencias que se encuentran en el grupo Sur (S) presentaron dos cambios
nucleotidicos tipo transicion que definieron el grupo y que en la proteina
correspondieron a sustituciones sinébnimas de los aminoacidos Glicina y Leucina.
El subclado Sur 2 (S2), present6 tres cambios nucleotidicos tipo transicion que en
la proteina correspondieron a sustituciones sinénimas (Leucina, Treonina vy
Glicina). De otro lado, los individuos del subclado S1 no presentaron cambios

unicos que los separaran del grupo S2.
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Figura 17. Numero de cambios nucleotidicos en las secuencias de citocromo b (1) y la Regién
Control (2) de los individuos Pecari tajacu entre las regiones diferenciadas Norte, Sur 1 y Sur 2.

Finalmente, se aplico la prueba no paramétrica de Friedman con el paquete
estadistico Statistix 9, en la que no se encontraron diferencias significativas en el
nuamero de cambios tipo transicidon o transversion entre las regiones Norte, Sur 1y
Sur 2, pero si se observaron diferencias en el numero de cambios transicionales
teniendo en cuenta la posicion en el codén, estadistico de Friedman: 6,00, p:0,04,
gl:2.

Con la informacién obtenida de los analisis filogenéticos de Maxima Parsimonia e
Inferencia Bayesiana, asi como las distancias pareadas entre y dentro de los
clados intraespecificos y la composicion nucleotidica-aminoacidica del marcador
Citocromo B, permitioé reconocer la existencia de dos clados mayores Norte y Sur,
antes reportados por Goéngora et al., 2006, y dos subclados Sur 1 y Sur 2
observados en este trabajo, sin embargo esta subdivision no es evidente en el
analisis de las secuencias proteicas de Citocromo B, resultado esperado dada a la
alta conservacion de la secuencia de la proteina entre muestras debido a
restricciones funcionales, en donde la mayoria de cambios en las secuencias

nucleotidicas correspondieron a sustituciones sinénimas, con excepcion de ocho
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sustituciones que representaron cambios de aminoacido y de grupo funcional
(Figura 16).

6.3 Analisis poblacional

Para esta aproximacion se utilizaron solo las secuencias obtenidas en este
estudio, 57 de Citocromo B (17 haplotipos) y 59 de la Region Control (16
haplotipos) (Tabla 9y 10 ).

Tabla 9. Lista de haplotipos obtenidos de Citocromo B. Las columnas N, y Clado indican el nimero
de individuos para cada haplotipo y el grupo filogenético intraspecifico respectivamente.
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Tabla 10. Lista de haplotipos obtenidos de la Regién Control. Las columnas N, y Clado indican el

de individuos para cada haplotipo y el grupo filogenético intraspecifico respectivamente.
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6.3.1 Diversidad genética

La diversidad haplotipica Hd y nucleotidica » fue 0,850 + 0,035 y 0,02812+
0,00271 en Citocromo b y 0.828 + 0.041 y 0.0288 +0.00252 en la Regién Control.
En la Tabla 11, se encuentran algunos parametros de diversidad genética, en la
cual se observa que el departamento de Antioquia del cual se obtuvieron seis
secuencias de Citocromo B, presento los valores mas altos en sitios segregantes,

diversidad nucleotidica y haplotipica.

6.3.2 Estructura poblacional

En este trabajo se asume como poblacion a los individuos que pertenecen a una
misma localidad de muestreo. Los analisis de varianza molecular de los dos
marcadores (AMOVAs) utilizaron dos formas jerarquicas, en la primera se realizé
la comparacion entre tres Regiones Biogeograficas a las que por origen geografico
las diferentes secuencias pertenecieron (Instituto Alexander von Humbold, 2004) y
en la segunda se separaron las regiones y se realizd el analisis de manera
independiente. Las regiones en las que se agruparon las muestras corresponden a
la Regién Andina o Andes (secuencias de Antioquia y Bolivar), la Regién Caribe
(secuencias del Cesar) y la Regidén Orinoquia (secuencias de los departamentos

de Arauca, Casanare, Meta y Boyaca).

Adicionalmente se compararon los resultados con y sin las secuencias que
presentaron altos porcentajes de divergencia como fueron CAB_ANT, 108 _CAS y
545 _ANT en la Region Control y 545 ANT y 106_ANT en Citocromo B, valores

que se encontraron fuera del rango de divergencia dentro de la especie.
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Tabla 11. Diversidad genética. No.Loc: numero de localidades muestreadas, No.S: numero de
numero de haplotipos, w: diversidad nucleotidica, S: sitios
segregantes, Hd: diversidad haplotipica. Las muestras del departamento de Bolivar no fueron

secuencias obtenidas, No.H:

amplificadas ni secuenciadas con éxito para la Region Control.

CITOCROMO B REGION CONTROL

DEPARTAMENTO MNo.loc. MNo.3  NoH n 5 Hd Mo MoH n 3 Hd

ANTIOQULA 2 a] 4 op20 43 0g0 Fi 4 op1e 2 07

CESAR L7 18 a] ooog 42 071 20 7 opmm o 3 0a1

ARAUCA 7 13 3 oo & 04 14 3 0ot 23 047

CASAMNARE 2 12 4 oo 44 0F3 13 2 opos 23 043
BOLWAR 2 2 2 opoE B 1

MET A 1 5 1 o 1] 1] 5 2 0pao 1 0gO

6.3.2.1 Analisis de Varianza Molecular entre Regiones

Los resultados obtenidos evidencian la estructuracion geografica de la diversidad

genética, donde el mayor porcentaje de la variaciéon genética, 75,12% y 70% en

Citocromo B y Region Control respectivamente, se explica al agrupar las

secuencias segun su ubicacion geografica en Regiones Biogeograficas.

En los dos marcadores se encontraron valores significativamente altos del

estadistico FIS, lo que indicé poca variabilidad dentro de las poblaciones (Tabla

12). La relacion entre los estadisticos FST y FIS, indicé la presencia de

estructuracion regional de la diversidad genética de las poblaciones de Pecari

tajacu.

73



Tabla 12. AMOVA entre regiones 1 (Andes), 2 (Caribe) y 3 (Orinoquia) para Citocromo b y Regién
control.

Niveles Citocromo B Region Control
“FST Entre [as poblaciones 0,787 (valor p : 0,009) 0,698(valor p . 0,067)
agrupadas en regiones
FIT Dentro de regiones , entre 0.002(valorp 0,131 ) 0,022 (valorp :0,258)
poblaciones
FIS Dentro de las 0,750 (valor p : 0,000) 0,706(valor p 0,000)
poblaciones

Tabla 13. AMOVA entre regiones 1 (Andes), 2 (Caribe) y 3 (Orinoquia) para Citocromo b y Regién
control sin las secuencias 545 _ANT, CAB_ANT, 106_ANT y 108_CAS que correspondieron a
outliers.

Niveles Citocromo B Region control
FST Entre las poblaciones 0,779 (valor po 0,009) 0,69 1 (valor p: 0.067)
agrupadas en regiones
FIT Dentro de regiones, entre 0,042 (valor p: 0,101) 0017 ( walorp: 0,272)
poblaciones
FIS Dentro de poblaciones 0,788 (valor p; 0,00) 0,696 (valor p: 0,00)

Los valores de los estadisticos F no variaron considerablemente cuando se
eliminaron de las matrices las secuencias muy divergentes, y los resultados
sefalaron de igual manera alta estructuracién de la diversidad genética de las

poblaciones de Pecari tajacu entre las regiones (Tabla 13).

6.3.2.2 Diversidad genética y Analisis de Varianza Molecular dentro de las
Regiones

6.3.2.2.1 Region Andina

Esta region agrupa los individuos muestreados en Antioquia y Bolivar en
Citocromo B y unicamente las secuencias de Antioquia en la Regién Control. El

indice de fijacion FST fue -0,089 y -0,05 para Citocromo b y la Region control
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respectivamente, los valores negativos indicaron una alta divergencia entre las
poblaciones de Puerto Berrio, Cimitarra y Bolivar. Como se observa en la Tabla
14, los individuos ubicados en Puerto Berrio presentaron los mas altos indices de

diversidad.

Tabla 14. Diversidad genética de la Regién 1, departamentos Antioquia y Bolivar. Informacion
obtenida por medio del programa DNAsp. *zona limitrofe entre Antioquia-Puerto Berrio vy
Santander. No.S: nimero de secuencias obtenidas, No.H: nimero de haplotipos, =: diversidad
nucleotidica, S: sitios segregantes, Hd: diversidad haplotipica.

Citocromo b Regidn ¢ ontrol
Poblaciones MNo.S MNoH S T Hd Mo.5  MoH S T Hd
FPuerto Berrio a 3 a8 0,031 1 3 3 28 002 1
Cimitarra® 3 2 17 0,014 0 AR 3 2 22 0018 0FBA
Balivar 2 2 it 0,008 1

6.3.2.2.2 Region Caribe

Esta region esta representada por todos los individuos muestreados en el
departamento del Cesar. El valor de FST fue alto y significativo para los dos
marcadores, 0,921, valor p=0,00 (Citocromo b) y 0,835, valor p=0,00 (Region
control), estos valores indicaron estructuracion entre las poblaciones de pecari
muestreadas. Adicionalmente esta region presentd baja diversidad al interior de
las poblaciones muestreadas (ver Tabla 15).

Tabla 15. Diversidad genética de la Region 2, departamento del Cesar. Informacion obtenida por
medio del programa DNAsp. A. Codazzi: municipio Agustin Codazzi.*zona limitrofe entre los

departamentos Cesar y Magdalena. No.S: nimero de secuencias obtenidas, No.H: nimero de
haplotipos, n: diversidad nucleotidica, S: sitios segregantes, Hd: diversidad haplotipica.

Citocromo b Region control
Poblaciones NoS  MNoH 5 5 Hd Mos MNoH 5 i Hd
El Paso 8 4 4 0,001 0,74 8 4 g 0,003 0,74
A Codazzi 2 1 0 0000 opo 3 2 2 000 0EB
Ariguani® i 1 0 0000 000 7 2 1 0,000 028
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6.3.2.2.3 Region Orinoquia

Esta region como se indicé anteriormente corresponde a los sitios de muestreo de
los departamentos Arauca, Casanare, Meta y Boyaca. El Analisis de Varianza
Molecular para Citocromo B presenté un FST= -0,026 y para la Region control el
valor fue de 0,040. El mayor porcentaje de la variacion genética en esta region se

explica dentro de las poblaciones (98%) (Tabla 16).

Tabla 16.Diversidad genética de la region S2, Arauca, Casanare y Meta. Informacién obtenida por
medio del programa DNAsp. No.S: numero de secuencias obtenidas, No.H: numero de haplotipos,
n: diversidad nucleotidica, S: sitios segregantes, Hd: diversidad haplotipica.

Citocromo b ﬁegi on control
Poblaciones NoS Mo H S - Hd MNo S Mo H S - Hd
Arauca 13 3 27 0,010 041 14 3 27 0,013 047
Casanare 13 4 44 0,009 0,65 13 3 33 0,007 029
Meta & 1 0 0,000 0,00 5 2 2 0,001 0,60

6.3.2.3 Flujo génico entre y dentro de las regiones

El numero de migrantes, Nm (Hudson et al., 1992) entre las regiones 1 (Andes), 2
(Caribe) y 3 (Orinoquia), fue bajo 0,18 (Citocromo b) y 0,12 (Regién Control). El
analisis espacial de la diversidad (Correlograma de Mantel) realizado con los
haplotipos obtenidos de cada marcador (Figura 18), indicé un patron de
aislamiento por distancia, donde los individuos ubicados dentro de un rango de 0O-
275,9 km fueron genéticamente similares (correlacién positiva) y aquellos que se

hallaron a una distancia superior fueron genéticamente diferentes (correlacion
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negativa). El flujo génico fue concordante con el patrén de aislamiento, ya que la

distancia geografica entre las regiones supero los 300 km.

0,15 - . .
0,08

0,01 *

0,06

013 : . : . : — —*
45,34 17418 30302 43186 BE0.70

Distancia (Km)

Figura 18. Correlograma de Mantel. Programas utilizados GenALEx 6.1 (Peakall et al., 2006) y
PASSAGE 1.0 (Rossenberg et al., 2001).

Al interior de las regiones se encontraron valores mayores en flujo génico,
particularmente en la Regién Orinoquia, Nmgit: 7,62 y Nmg¢: 2,66. Es importante
resaltar que esta region presentd las mayores distancias entre las localidades

muestreadas del estudio.

6.3.2.4 Pruebas de Neutralidad

En esta parte se realizaron las pruebas Tajima D y Fu & Li (Librado y Rozas,
2009) con el objetivo de probar si todas las mutaciones son selectivamente
neutrales (Kimura, 1983) bajo el modelo de Sitios Infinitos, que asume que el

numero de sitios nucleotidicos es suficientemente grande para que cada nueva
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mutacion ocurra en un sitio que no ha mutado antes (Kimura, 1969 en Hedrick,
2005). La prueba Tajima D realiza una comparacion del parametro Theta teniendo
en cuenta la diversidad nucleotidica de las secuencias y los sitios segregantes. La
prueba Fu y Li se basa en las diferencias entre el numero de mutaciones que
aparecen solo una vez entre las secuencias y el numero total de mutaciones
(Librado y Rozas, 2009).

Las tres regiones y los dos marcadores moleculares presentaron valores negativos
(Tabla 17), indicando una clara desviacion de la neutralidad, que puede sugerir la
accion de la seleccidén sobre los marcadores, la casi nula accion de la seleccidn
purificadora o la presencia de la huella genética de un evento demografico como la
expansion del rango luego de un cuello de botella, en la que se observan gran
cantidad de haplotipos diferentes con baja frecuencia, comportamiento que fue

observado en la poblaciones muestreadas de Pecari tajacu.

Tabla 17. Valores de las pruebas de neutralidad Tajima D y Fu y Li’s.* estadisticamente
significativo.

FuylLi's Valor p Tajima D Valtor p

Citocromo B

Region 1 -0,9740 =0,10 -0,8944 =010

Region 2 -3,1880 =0, 02 -1,9908 =0,05%
Regidn 3 -1,7953 =0,10 -2.0195 =0,05%
Region Control

Regidn 1 -0,8246 =0,10 -0,9587 =010

Regidn 2 -2.89735 =0,0x -1,6785 =008

Region 3 -1,3981 =0,10 -1,6245 =010

6.4 Analisis filogeogréfico
La filogeografia tiene en cuenta el tiempo y el espacio como ejes que enmarcan

las genealogias de particulares genes (Avise, 2000). Este analisis buscé dilucidar

los posibles factores genéticos y/o demograficos que modelaron la estructuracion
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poblacional y los linajes evolutivos observados en la especie Pecari tajacu. Para
ello se realizaron dos aproximaciones, la primera utiliza redes de haplotipos
generados por el método de parsimonia estadistica (Templeton, 1998). Este
proceso se inicia realizando un agrupamiento jerarquico de los haplotipos en la red
conformando clados que posteriormente con la informacion de la ubicacion
geografica permite probar la existencia de asociacion no aleatoria de los
haplotipos con la ubicacion geografica; en caso de existir asociacién se sigue una
clave dicotdmica que permite diferenciar entre expansion del rango, colonizacion a

grandes distancias y fragmentacion poblacional.

La segunda aproximacion tiene como marco conceptual la Teoria de la
Coalescencia (Kingman, 1982), aproximacion matematica que modela las
diferentes relaciones genealdgicas de los individuos de una poblacién. A partir del
modelo genealdgico de mayor verosimilitud se estiman parametros poblaciones
como Theta, 6 = Ne x pu, donde Ne para los marcadores de ADN mitocondrial es el
tamano efectivo de la poblacién de hembras y p es la tasa mutacional por sitio por
locus y por generacion, y M = m / u que es la razén entre la inmigracién y la tasa
mutacional. Los cambios a través del tiempo de estos parametros generan sefales
de cambios demograficos como cuellos de botella, expansién del rango y

aislamiento por distancia (Beerli y Felsenstein, 1999).

6. 4.1 Analisis de Clados Anidados

Para Citocromo B como para la Regiéon Control se obtuvieron tres redes
haplotipicas independientes (Figuras 19, 20 y 21). El programa TCS v1.21
conformé redes haplotipicas maximo de doce pasos mutacionanes o conexiones
posibles entre los haplotipos (nivel de confianza 95%), valores superiores no
fueron conectadas por no representar relaciones parsimoniosas (Clement et al.,
2000).
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Por este método se encuentra que la red de haplotipos 1 (Figura 19) constituida
principalmente por las muestras de Antioquia, revela un proceso de expansion del
rango, de otro lado la red de haplotipos 2 (Figura 20) presenté un fendmeno de
fragmentacion alopatrica en el clado conformado por las muestras del municipio El
Paso y las del municipio Ariguani, limitrofe entre el Cesar y Magdalena. En la
tercera red no se pudo rechazar la hipétesis de no asociacion geografica de los
haplotipos y la clave indico la presencia de posibles procesos combinados como
son la colonizacion a grandes distancias, acoplada con fragmentacion y expansion

del rango.

Figura 19. Red de haplotipos 1, generada por TCS v 1.21. En esta red los individuos 545 y 106 no
se conectan ya que superan en numero de pasos maximo establecido por estadistica
parsimoniosa.
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Figura 20. Red de haplotipos 2, conformada en su mayoria por las muestras del departamento del
Cesar.

Figura 21. Red de haplotipos 3, conformada por las muestras de los departamentos Arauca,
Casanare, Meta y Boyaca.
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Los individuos 545 ANT, 106_ANT y CAB_ANT no se conectaron a ninguna red
de haplotipos ya que el numero de pasos o mutaciones que explican su
composicion nucleotidica actual supera el maximo establecido en el analisis de

parsimonia estadistica.

6.4.2 Teoria de la coalescencia

En este estudio se estimaron los parametros poblacionales Theta 6 (Tamafio
poblacional por la tasa mutacional) y tasa de migracion M (tasa de inmigracion por
la tasa mutacional) de la integracion de todas las posibles genealogias a partir de
las secuencias obtenidas de Citocromo B y la Region Control, utilizando para ello
la férmula de maxima verosimilitud (Figura 22) y la busqueda de los parametros
mas verosimiles utilizé la aproximacion de las cadenas de Markov (Markov chain
Monte Carlo MCMC) (Kuhner et al., 1995).

L (P) = Prob (D| P) = |g Prob (G|P) Prob (D|G)Dg

Figura 22. Féormula de verosimilitud de los parametros poblacionales a partir de las simulaciones
de las genealogias. P: Parametros poblacionales, 8, M, D: Datos, secuencias, G: Genealogias.

Se realizaron varias simulaciones para contrastar los resultados utilizando los
valores del parametro alfa y el radio de transiciones/transversiones de cada locus
reportados en el programa Modeltest. La busqueda utilizé6 10 cadenas cortas de
Markov con 1000 pasos registrando cada 100 para un total de 100000
genealogias muestreadas y 2 cadenas largas con 10000 pasos y registrando cada
100 para un total de 1000000 de genealogias visitadas o muestreadas, en cada

caso se inicio la busqueda de las genealogias y los parametros a partir de un arbol
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de distancias UPGMA vy los valores iniciales de 6 y M fueron calculados a partir del

valor Fst de los datos.

6.4.2.1 Tamafio poblacional

En este analisis se tomaron en cuenta las secuencias comunes a los dos
marcadores y se separaron segun el departamento al que pertenecian, asi el
archivo de entrada al programa Migrate contd con la informacion de los individuos

colectados en los departamentos Antioquia, Cesar, Meta, Casanare y Arauca.

La relacion del cambio en el tamafo poblacional 6 a través del tiempo se pudo
observar en los gréficos, skyline plots, obtenidos en las simulaciones. En la Figura
23 se encuentran los graficos en el que el tiempo (tasa mutacional por sitio por
generacion) se encuentra en el eje X (el presente se indica en el lado izquierdo de
la grafica) y en el eje Y se encuentra el parametro tamafo poblacional por la tasa
mutacional,8. En todos los casos se observaron sefales de cambios demograficos
en el pasado de las poblaciones de Pecari tajacu, disminucién drastica del tamafo
poblacional seguido por crecimiento logistico hacia el presente, este
comportamiento del parametro 6 puede indicar que las poblaciones de los
departamentos muestreados han sufrido cuellos de botella drasticos seguidos por

expansion del rango.

6.4.2.2 Eventos migratorios en el tiempo

El otro parametro poblacional estimado con las simulaciones genealdgicas fue M,
que es la relacion entre la tasa migratoria y la tasa mutacional, en términos
generales se obtuvieron valores menores a 1 indicando la mayor participacion de

la mutacion en la diversidad genética de las poblaciones analizadas de pecaries.
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Al evaluar los eventos migratorios entre las diferentes poblaciones se observo que
el aporte de las otras poblaciones a través de la migracion a la constitucion
genética de los pecaries ubicados en Antioquia es minimo, sin embargo se
observaron valores mayores en el pasado (Figura 24). De igual manera en las
poblaciones de Arauca la mayor incidencia de la migracién es de las poblaciones
de Casanare (Figura 25), situacién que no es bidireccional ya que el Casanare
presenta mayor influencia de Antioquia, Cesar y Meta (Figura 26). Las poblaciones
del Cesar presentan una mayor influencia de la migracion desde las poblaciones
de Antioquia (Figura 27) vy finalmente los individuos pertenecientes al
departamento del Meta presentaron un mayor impacto migratorio de las

poblaciones de Arauca y Casanare (Figura 28).

6.4.2.3 Tiempos de divergencia

Con las secuencias de Citocromo B obtenidas por este estudio y las reportadas en
Genbank se calculé los tiempos de divergencia para cada uno de los clados

encontrados en los analisis filogenéticos.

Debido a que la evidencia f6sil del tiempo de divergencia entre cerdos y pecaries
presenta un amplio rango que va desde unos pocos millones de afos hasta 32
millones de afos aproximadamente (Kim et al., 2002), se realizaron dos
calibraciones, la primera utilizé el tiempo fosil de divergencia de 10 millones de
afos entre las especies de roedores Mus musculus y Rattus novergicus (Smith y
Patton 1999, Adkins et al.,2003, Theodor, 2004) y la segunda utilizé ademas del
tiempo de divergencia entre las especies antes mencionadas, el tiempo sugerido
por Gongora y Moran, 2005 de 7 millones de anos para el primer evento de

divergencia entre los grupos Pecari tajacu y Tayassu pecarie-Catagonus wagneri.
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Figura 23. Skyline plots, tiempo y tamafio poblacional, la abscisa es el tiempo en tasa mutacional
por sitio por generacion y la ordenada corresponde al parametro 0: Ne.u. a.Antioquia b.Cesar
c.Meta d.Casanare, e. Arauca.
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mutacional por sitio por generacion.
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En la figura 29 se encuentran los tiempos obtenidos en millones de afios obtenidos
por el analisis con los dos puntos de calibraciéon (Tabla 18), es de notar que la
separacion de los linajes Norte y Sur se registré segun la informacion de las
secuencias del marcador Citocromo B hace 3,9275 millones de afos (1,8601-
5,9936) al final del plioceno, tiempo que se encuentra dentro del rango de datacion
del establecimiento del puente terrestre que unié América del Norte y América del
Sur.

Al interior del Clado Sur la subdivisidon entre los subclados denominados Sur 1y
Sur 2 se registré hace 2,0338 MA (0,7608-3,5405), en el Clado Norte se encontro
que las secuencias 545 _ANT y 106_ANT presentaron los mayores tiempos de

divergencia.

Tabla 18. Valores promedio de los tiempos de divergencia entre los Clados Norte y Sur.

CLADOS CLADOS

PUNTO DE CALIBRACION NORTE Y SUR SUR1Y SUR2

Pecari tajacu y Tayassu pecarie-Catagonus

wagneri, 7 MA. 3,848 2,545

Pecari tajacu y Tayassu pecarie-Catagonus
wagneri, 7 MA'y Rattus novergicus y Mus 3,927 2,033
musculus, 10 MA.
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Figura 29. Tiempos de divergencia entre los clados Norte (azul), Sur 1 (Rojo) y Sur 2 (Verde). Los
numeros sobre cada nodo representan el tiempo promedio de divergencia en millones de afios, la

barra indica el intervalo de confianza al 95%. La linea inferior representa el tiempo en millones de

afos (MA).
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9. DISCUSION

Este trabajo evalud la diversidad genética de poblaciones de pecaries en varios
Departamentos de Colombia y su posible estructuracion geografica, esto con el fin
de entender el efecto de procesos historicos en la actual distribucion y diversidad
genética de esta especie. Los pecaries al igual que otros grupos de organismos se
presume ingresaron al continente Suramericano como resultado del levantamiento
del istmo de Panama que se inicié hace aproximadamente 4-5 MA (Keigwin, 1982
en Hooghiemstra y van der Hammen, 1998) y finaliza a comienzos del Pleistoceno
(2 MA). Segun los registros geoldgicos antes de la conexién de las Américas el
proceso de levantamiento de la cordillera de los Andes ya habia iniciado, lo que
hace suponer que los grupos migrantes de pecaries pudieron ser afectados por el
ultimo evento orogénico del levantamiento de los Andes, escenario propuesto para
otros grupos de organismos como roedores (Weksler, 2006), mariposas Heliconius
(Brower, 1996), moscas (Arrivillaga et al, 2002), lagartos (Harvey y Gutberlet,
2000), caimanes (Venegas-Anaya et al.,, 2008) y aves (Brumfield y Caparella,
1996) entre otros. La gran heterogeneidad espacial y temporal de la Cordillera de
los Andes llevaron a las poblaciones de distintas especies a evolucionar a distintos

habitats y nichos ecoldgicos (Reig, 1984).

Los datos mitocondriales sugieren que la historia de la diversificacion de la linea
matrilineal de la especie Pecari tajacu en América del Sur inicia hace
aproximadamente 3,9275 MA (1,8601-5,9936) con la conformacion de los Clados
Norte y Sur, el Clado Norte constituido por las secuencias de origen Norte-
Centroamericano y las muestras colombianas del departamento de Antioquia, dos
de Bolivar, una del Casanare y una del Cesar, y el Clado Sur con las muestras de
Argentina, Bolivia y las muestras colombianas de los departamentos del Cesar,

Arauca, Casanare, Boyaca y Meta.
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La existencia del Clado Sur evidenciado por datos mitocondriales en este trabajo,
habia sido sugerida por Géngora et al. (2006). Adicionalmente se ha reportado
una modificacion estructural del cariotipo, donde las poblaciones suramericanas
portan una translocacion balanceada entre los cromosomas 1 y 8 (Builes et al.,
2004). En este estudio se encontré al interior del Clado Sur dos grupos bien
soportados por los analisis filogenéticos basados en parsimonia e inferencia
bayesiana, que se denominaron Sur 1y Sur 2, que divergieron aproximadamente
hace 2,0338 MA (0,7608-3,5405). En el subclado Sur 1 se encontraron secuencias
de los pecaries del departamento del Cesar y dos individuos de Arauca y en el
subclado Sur 2 las secuencias de los departamentos de Arauca, Casanare,
Boyaca y Meta. Dentro de este ultimo subclado se encontraron las secuencias de
origen Argentino y Boliviano, lo que permite plantear una posible ruta migratoria

que inicia en los llanos orientales colombianos hacia el sur de Suramérica.

El Clado Norte es la agrupacion mas heterogénea, en la que las muestras de
origen colombiano especificamente las secuencias de Antioquia 545, 106 y CAB
presentaron los valores mas altos de divergencia para los dos marcadores
mitocondriales analizados. Aunque el objetivo de este estudio no considerd incluir
informacién fenotipica, fue evidente en campo que los pecaries de Antioquia
presentaban un mayor tamafno corporal al igual que un color del pelaje totalmente
diferente a lo observado en los grupos que se encontraron en el Cesar, Arauca,
Casanare y Meta (Figura 30). La diferenciacién en el tamafio corporal y el pelaje
entre los pecaries que habitan en zonas boscosas y los que se encuentran en

zonas mas desérticas fue anteriormente reportada por Kiltie en 1985.

El analisis genético-poblacional se realiz6 unicamente con las muestras de origen
colombiano puesto que se conocia con certeza el origen geografico de las
muestras. Para este analisis se organizaron las localidades de muestreo segun las
Regiones Biogeograficas a las que pertenecian (Andes, Caribe y Orinoquia). El

Andlisis de Varianza Molecular detectd alta estructuracion geografica de la
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diversidad FST 0,70-0,77 para Citocromo B y la Region Control respectivamente,
resultados que fueron congruentes con los linajes evolutivos intraespecificos
detectados y soportados en los analisis filogenéticos de Maxima Parsimonia e
Inferencia Bayesiana. Al detallar la composicién genética de cada una de las
regiones, la Region Andina, en la que se encuentran las muestras de Antioquia
presentd la mayor diversidad genética seguida de la Region Caribe con las
muestras del departamento del Cesar. De otro lado, la Regién Orinoquia del cual

se obtuvo el mayor numero de muestras de las localidades de los departamentos

Figura 30. Diferencias en el color del pelaje. a. pecari de Antioquia, b. pecari de Cesar.
Imagenes tomadas por Sandra Sabogal.

de Arauca, Casanare, Meta y Boyaca, y que conté con las mayores distancias
entre las localidades muestreadas de todo el estudio, presentd los valores mas

bajos de diversidad para los dos marcadores.
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La diversificaciéon al interior de la especie Pecari tajacu también fue observada en
el gran numero de haplotipos con relacion al numero total de secuencias
analizadas, 17 de Citocromo B y 16 de la Regién Control. Es asi que la mayoria de
haplotipos tienen una frecuencia entre 0,01 y 0,08, siendo la excepcion a la regla
el haplotipo 14 de Citocromo b con una frecuencia de 0,33 y el haplotipo 2 de la
Region Control con 0,38, ambos haplotipos se ubicaron en el subclado Sur 2

correspondiente a la Region Orinoquia.

La estructuracion genética de las poblaciones de pecaries en los departamentos
muestreados de Colombia puede ser explicada en parte por la reduccion del
numero de migrantes (0,18 para Citocromo b y 0,12 en Region Control) entre las
regiones, que de otra forma conectaria genéticamente las historias evolutivas de
las poblaciones y disminuiria la divergencia entre ellas. Adicionalmente, las
muestras obtenidas en este estudio presentaron un patréon de aislamiento por
distancia, en donde la asociacion genética de los individuos disminuye a distancias

superiores a 275,9 km.

Al interior de la regiones, especificamente en la Region Orinoquia se presentaron
los valores mas altos en numero de migrantes (Nmg: 7,62 y Nm: 2,66) lo que
explica los bajos indices de estructuracion entre las poblaciones de Arauca,

Casanare, Meta y Boyaca.

El aislamiento genético de las poblaciones de pecaries en el nivel regional se
enmarca en un paisaje caracterizado por la presencia de las cordilleras
Occidental, Central y Oriental y el rio Magdalena, que sin duda conformaron en el
pasado como en el presente las principales barreras naturales a la migracién de
las hordas de pecaries de origen Norte-Centroamericano hacia las llanuras del
Sur-Oriente Colombiano. Sin embargo la existencia de individuos en la Region
Orinoquia (597_CAS, 539 _ARA y 105_ARA) con haplotipos que se agrupan a los

Clados Norte y Sur 1, que corresponden geograficamente a las regiones Andes y
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Caribe, sustenta la existencia en el pasado de rutas migratorias entre las regiones,
ya que la altura sobre el nivel del mar que tienen hoy las cordilleras se adquirié en
tiempos muy recientes, hace 250.000 afios (Hooghiemstra y Van der Hammen,
1998), haciendo posible antes de este ultimo evento orogénico, el paso de
diferentes grupos desde los habitats andinos y caribefios hacia los llanos

orientales colombianos.

Este escenario de alta heterogeneidad espacial y el bajo impacto de la migracion
entre las regiones a través del tiempo, brindaron las condiciones necesarias para
que la mutacion, la seleccién natural y la fijacion aleatoria de algunos cambios,
(Hedrick 2005), conformara los tres linajes evolutivos altamente diferenciados de
la especie Pecari tajacu. Los cambios mas frecuentes detectados en las
secuencias analizadas fueron tipo transicion (Timina a Citosina) y estos en su
mayoria representaron cambios silenciosos que no implicaron una modificacion
funcional de los aminoacidos de la molécula Citocromo B. Sin embargo dos
cambios de grupo funcional se encontraron al comparar las secuencias de los

clados mayores, Norte y Sur.

A partir de las simulaciones de las relaciones genealdgicas para los dos
marcadores mitocondriales se estimo6 el parametro poblacional M, que implica la
relacion entre la tasa migratoria (m) y la tasa mutacional (u) para las diferentes
poblaciones. De las graficas de eventos migratorios en el tiempo se puede inferir
que la razén entre estas dos fuerzas evolutivas no es constante y que la mutacion
prima sobre la migracion entre las poblaciones. Adicionalmente se observa que
poblaciones que actualmente se encuentran aisladas, con bajos valores de
migracion con relacién a la mutacién, en el pasado presentaron un mayor impacto
de la migracién en su acervo genético, lo que sugiere la presencia en tiempos
histéricos de corredores biolégicos que facilitaban el contacto entre las diferentes

poblaciones.
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Los anadlisis filogeograficos de clados anidados también apoyan la existencia de
tres historias evolutivas independientes, sin embargo en la conexién entre ellas no
se encontré un nivel de confianza adecuado bajo la estadistica parsimoniosa. En
la red de haplotipos 1 se encontraron todos los individuos de Antioquia, dos de
Bolivar, uno del Cesar y uno de Casanare, en la red 2 se encontraron los
individuos de las localidades muestreadas del Cesar y dos individuos de Arauca, y
finalmente la red haplotipica 3 conectd unicamente los individuos de la Regidn
Orinoquia. La hipodtesis de no asociacion aleatoria de la informacion genética y la
distribucion geografica de los haplotipos solo fue rechazada en lared 1y 2, segun
la clave utilizada en la red 3 no se puede identificar un unico proceso demografico.
Los procesos demograficos que se detectaron a través de esta metodologia fueron
expansion del rango en la red 1 y fragmentacion alopatrica en un clado interno de
la red 2.

La alta divergencia anteriormente discutida de las secuencias de Antioquia 545 y
106, explica el por qué no estan conectadas a ninguna red haplotipica, lo que
puede estar relacionado al tamafio de muestra obtenido y que estas muestras
correspondan a haplotipos ancestrales, ya que del total de secuencias analizadas

éstas presentaron el mayor tiempo de divergencia.

La sefial de expansion del rango es también detectada en las pruebas de
neutralidad de Tajima D, Fu & Li y en los Skyline plots obtenidos de las
simulaciones de las relaciones genealdgicas. En esta ultima aproximacién se
observa la fluctuacién del parametro Theta (0:Ne.u) a través de tiempo para las
poblaciones de los departamentos de Antioquia, Cesar, Arauca, Casanare y Meta,
con un patrén general de declive en la diversidad genética en el pasado y un
aumento exponencial hacia el presente. De nuevo los mayores valores del
parametro de diversidad Theta se encuentran en las secuencias de los dos

marcadores mitocondriales de los individuos de Antioquia y Cesar.
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Estas sefales de cambios dramaticos de la diversidad y la presencia de linajes
intraespecificos se enmarcaron en las mas recientes eras geoldgicas, Pleistoceno
y Holoceno. Durante el Pleistoceno la tierra experimenté muchos periodos
glaciares e interglaciares que modificaron la ubicacion y extension de los habitats,
las condiciones climaticas y la distribucion de la biota en el planeta. Las diferentes
especies de animales terrestres durante este periodo experimentaron aislamiento
de sus poblaciones, fendbmeno que promovié la divergencia y la diversificacion de

las especies (Brown y Lomolino, 1998).

La incidencia de las condiciones climaticas del Pleistoceno sobre la constitucion
genética de las especies depende en gran medida de la historia de vida de cada
especie. La literatura sobre la ecologia y el comportamiento de la especie Pecari
tajacu, le atribuye alta capacidad adaptativa, ya que puede sobrevivir en
ambientes muy diversos (Keuroghlian et al., 2004) y conforman manadas que
pueden desplazarse a grandes distancias, estableciendo ambitos hogarefios o
Home range que varian entre 50 y 2000 hectareas (Mendes y Chivers, 2007).
Adicionalmente, las manadas son altamente territoriales y presentan un sistema
reproductivo entre poligamo y promiscuo (Wright, 1993), en el que el intercambio
de individuos entre manadas es un evento poco frecuente (Sowls, 1997),
comportamiento que aumenta la endogamia e incrementa la estructuracion de la

diversidad genética.

Las caracteristicas particulares de la historia de vida de los pecaries, las barreras
geograficas y fluviales presentes en Colombia, y los cambios climaticos en el
Pleistoceno que favorecieron la extension y contraccion de los bosques y sabanas,
posiblemente generaron los procesos ciclicos de reduccion y expansion del rango
de la especie que como se menciond anteriormente se detectaron en la fluctuacion

del parametro 6.
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Segun estudios de polen y evidencia zooldgica, las cadenas montafiosas
representaron en el pasado centros de alta diversidad biolégica y endemismo, ya
que su geomorfologia amortigud las drasticas fluctuaciones de la temperatura del
Pleistoceno, permitiendo la supervivencia de los bosques lluviosos tropicales vy el
establecimiento de refugios para la flora y la fauna (Haffer 1969 en Hooghiemstra
y van der Hammen, 1998). Esta hipotesis biogeografica concuerda con los valores
altos de diversidad genética obtenida en los departamentos de Antioquia y Cesar,
puesto que las localidades muestreadas en estas zonas se encontraron préoximas
a la Cordillera Occidental en Antioquia y la serrania del Perija en el Cesar,
sistemas montafiosos que muy posiblemente en el Pleistoceno se constituyeron
para la fauna y la flora en islas terrestres. Asi, la heterogeneidad espacial,
climatica y el tiempo conformaron los ejes basicos del escenario evolutivo de la
especie Pecari tajacu, en la que confluyeron las caracteristicas biologicas de la
especie, los procesos demograficos y las fuerzas evolutivas principalmente la

mutacién y la deriva génica.

La concordancia entre los resultados de los diferentes analisis poblacionales,
filogeograficos y filogenéticos sobre la existencia de tres historias evolutivas de la
especie Pecari tajacu en Colombia y su distribucion en diferentes unidades
biogeograficas (Instituto Alexander Von Humboldt, 2004), Clado Norte en la
Provincia del Choc6-Magdalena, Clado Sur 1 en el Cinturdn Arido Pericabefio y el
Clado Sur 2 en la Provincia de la Orinoquia, permite distinguir tres unidades de
manejo en las que las estrategias de las entidades ambientales deben enfocar sus
esfuerzos en preservar la divergencia adaptativa y los procesos evolutivos
subyacentes en la diferenciacion de los grupos en el rango de distribucion de esta
especie (Crandall et al., 2000, Moritz ,2002 en Knowles ,2009).

Bodmer y Sowls, 1993, Grubb y Groves, 1993 describieron 14 subespecies de

Pecari tajacu en América, que segun el tamafio corporal y el color del pelaje se

clasifican en tres grandes grupos subcontinentales, Angulatus, Tajacu y Patira,
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segun esta clasificacion el Clado Norte corresponderia al grupo subcontinental
Angulatus, caracterizado por animales de pelaje grisaceo que se distribuyen en el
Norte y Centro de América, y el Clado Sur al grupo subcontinental Tajacu,
animales de pelaje grisaceo mas grandes en comparacion a Angulatus, que se

distribuyen desde Panama hacia Brasil, Bolivia, Paraguay y el norte de Argentina.

Dentro del clado Norte, las muestras de Antioquia se caracterizaron por presentar
un pelaje oscuro, negro-rojizo y un mayor tamafo corporal que unido a la alta
divergencia que presentaron estas secuencias al interior del clado, puede indicar
la presencia en el muestreo de individuos del subgrupo Patira, ya que reunen las

caracteristicas de tamano y color de pelaje.

Gongora et al., 2006 sugiere la presencia de una zona hibrida en Colombia entre
los grupos Angulatus y Tajacu que originan el grupo subcontinental Patira. Builes
et al., 2004 utilizando la técnica de bandeo R-replicativa encontré en los pecaries
del Parque Zoolégico de Santa Fé de Antioquia los cariotipos de origen Norte-
Centroamericano, Suramericano y el cariotipo hibrido entre estos dos para la
translocacion balanceada de los cromosomas 1:8. El individuo de cariotipo hibrido
fue infértil y su comportamiento sexual no se diferencié de los otros pecaries del

zooldgico (Lépez, 2010 comunicacion personal).

La existencia de individuos hibridos intra e interespecificos reportados en
cautiverio (Andrea et al.,2001, Builes et al.,2004), plantea la necesidad de
monitorear esta condicion dentro de las poblaciones naturales y evaluar el impacto
ecologico de la introgresion en grupos altamente diferenciados e histéricamente
aislados como lo observado en las poblaciones de pecaries en Colombia. La
introgresion constituye una amenaza para la integridad genética de las especies
(Rhymer y Simberloff, 1996 en Andrea et al., 2001, Frankland et al., 2002) y para
la conservacién de los habitats cuya vegetacion ha sido estructurada por las
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manadas de mamiferos americanos como las conformadas por las especies de la

familia Tayassuidae.

El conocimiento del estado actual de la diversidad genética de nuestras especies y
de los eventos evolutivos que le dieron lugar, permiten a las autoridades
ambientales designar o ampliar areas de proteccion (Evans et al., 2003 en
Equiarte et al., 2007).

En el 2009, el Ministerio de Ambiente de Colombia declar6 el Santuario de Fauna
y Flora “Humedales del Casanare” como Parque Nacional Natural “Morichales de
Paz de Ariporo” (Parques Nacionales Naturales, Fuente internet), lugar que
posiblemente se constituira en refugio de las poblaciones que conforman el Clado
Sur 2, ya que este parque se encuentra a menos de 100 km de Tame y Puerto
Rondon, localidades que para este estudio presentaron los haplotipos mas
frecuentes de la Region Orinoquia, que pueden corresponder a haplotipos

ancestrales o fundadores (Templeton et al.,1995).

Actualmente, se encuentra en estudio la creacién de un area protegida en la
Serrania del Perija (Parques Nacionales Naturales, Fuente internet). Si este
proceso de declaracion se realiza permitira la conservacion del linaje Sur 1, que
corresponde a las poblaciones de pecaries del Departamento del Cesar que se

encuentran proximas a la Serrania.

De otro lado, las muestras de Antioquia (Clado Norte), con los individuos de origen
posiblemente hibrido se localizaron cerca a la Reserva Natural del Bajo Cauca —
Nechi y el distrito de manejo integrado Cafdén del Rio Alicante, dos areas
caracterizadas por su gran riqueza en fauna y flora e importancia para las
comunidades rurales en el presente como en el pasado (Ariza et al.,2009, Pino y
Forero, 2008).

102



La existencia de areas naturales protegidas proximas a las zonas o localidades
donde se encontraron los linajes de la especie Pecari tajacu, genera optimismo
sobre las posibilidades de conservacién de esta especie, sin embargo es
necesario evaluar el grado de deforestacion y la presion de caceria al interior de
los Parques y Reservas Naturales, ya que en las diferentes localidades visitadas

se observo la ausencia de control por parte de las autoridades ambientales.

Caracteristicas particulares como la adaptabilidad y la alta capacidad reproductiva
de los pecaries, le hacen una especie promisoria. Un ejemplo de manejo de la
especie se encuentra en la amazonia peruana (Fang et al.,2008), en donde la
union del conocimiento biolégico de la especie y el manejo adecuado de la
extraccion de individuos por parte de las comunidades rurales, ha permitido la

conservacion de la especie y su habitat, y la obtencion de ingresos y alimento.

Este modelo de sostenibilidad de la diversidad bioldgica y la integracion de las
comunidades rurales, puede ser implementado en Colombia, para esto se requiere
del trabajo en equipo de las universidades e institutos de investigacién, las
autoridades ambientales y las comunidades rurales, en el que se genere un

equilibrio entre las necesidades de las poblaciones humanas y los pecaries.
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8. CONCLUSIONES

A partir de los andlisis filogenéticos, genético-poblacionales y filogeograficos se
logré tener evidencia de la existencia en Colombia de tres linajes evolutivos

intraespecificos de la especie Pecari tajacu.

El origen de la diversificacion de esta especie se enmarca en la heterogeneidad
espacial y climatica presentes en el pleistoceno que unido a la gran capacidad
adaptativa de la especie le permitié sobrevivir y reproducirse en ambientes con
condiciones muy variadas como son los bosques humedos en Antioquia, los

bosques secos del Cesar y las sabanas de los Llanos Orientales.

El aislamiento reciente e histérico de los linajes, la accion de la mutacién y la
deriva génica y la diferenciacion ecoldgica de los habitats en los que se distribuyen
los linajes, constituyen elementos que plantean la necesidad de establecer cada
linaje como unidad de manejo independiente, ya que la conexién deliberada de las
poblaciones puede constituir un riesgo para la integridad genética de la especie y

el ecosistema.

La presencia en el pais de los grupos subcontinentales Angulatus, Tajacu y Patira
(Bodmer y Sowls, 1993, Gongora et al.,2006), postulan a Colombia como una
zona de hibridizacién natural para la especie Pecari tajacu. En este estudio los
individuos que hacen parte del subclado Sur 1, distribuidos en las localidades del
departamento del Cesar y Sur 2, con los individuos de los Llanos Orientales, de
Argentina y Bolivia conformaron el grupo subcontinental Tajacu. De otro lado, el
grupo Angulatus estaria conformado por los individuos de Norte y Centroamérica

segun la informacion de estudios anteriores (Gdéngora et al.,2006). El grupo Patira
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estaria representado por los individuos del departamento de Antioquia, aunque es
posible que correspondan a hibridos interespecificos entre Tayassu pecari y
Pecari tajacu, cruce que se ha observado en cautiverio. Este fendmeno debe ser
monitoreado al interior de las poblaciones naturales ya que es necesario para
implementar estrategias de manejo tener certidumbre sobre la identidad

taxondmica de las poblaciones.

La diversidad genética entre la regiones es contrastante, siendo las poblaciones
localizados en Antioquia y Cesar las mas diversas, representada por el mayor
valor en sitios segregantes, diversidad nucleotidica y haplotiplica. La Regién
Orinoquia que para este estudio presentd el mayor tamafio muestral y una mayor
distancia entre las localidades analizadas presento6 la menor diversidad y un mayor
numero de migrantes. Esta informacién puede sugerir para esta regiébn una
combinacion de factores entre ellos un efecto fundador en la linea matrilineal y un
cambio comportamental de las manadas, ya que en ambientes poco boscosos se
ha observado que esta especie conforma manadas mas grandes y la subdivision
al interior es menor, estrategia que hace menos vulnerable a depredacién en

ambientes abiertos (Sowls, 1997).

Aunque toda la informacion obtenida en este estudio corresponde a la herencia
matrilineal, el hecho que los pecaries sean manadas fuertemente constituidas, en
donde el ingreso e intercambio de individuos es un evento poco frecuente, permite
considerar que la estructuracion observada en el acervo genético materno también
pueda corresponder a la herencia paterna, sin embargo es necesario generar
nuevos estudios etoldgicos y genéticos en las regiones estudiadas que permitan
rechazar o corroborar esta hipotesis y que permitan establecer adecuadas

estrategias de manejo de la especie en cada region.
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9. RECOMENDACIONES

Aunque en nuestro pais los estudios sobre la especie Pecari tajacu estan
incrementando, es necesario generar mayor conocimiento en etologia, ecologia,
genética y en el manejo que sobre esta especie realiza las comunidades rurales

colombianas.

Es importante ampliar la informacién sobre los diferentes habitats en las que se
encuentra esta especie, la disponibilidad de recursos y su efecto en la constitucion
de las manadas, ya que esta informacién brinda el soporte a los diferentes analisis
genéticos, que en conjunto puede evidenciar la vulnerabilidad de la especie en un
ambiente de cambios drasticos y rapidos, en donde priman la reduccién del habitat

y la caceria.

Es pertinente para generar acertadas estrategias de manejo ampliar las zonas de
muestreo ya que el modelo predictivo de la distribucion de la especie Pecari tajacu
indica la presencia de ésta en los departamentos del Chocé, la Guaijira y el
Amazonas entre otros, zonas que poseen condiciones ambientales contrastantes
a los sitios de muestreo de este estudio y que complementarian la historia de las
rutas migratorias de las poblaciones de pecaries del Norte hacia el Sur de América

y su diversificacion en Colombia.

La deteccién de hibridos inter e intraespecificos y su viabilidad en las poblaciones
naturales que se encuentran en Antioquia debe considerarse un tema prioritario,
ya que la existencia de estos individuos puede desplazar las poblaciones naturales
o reducirlas hasta su extincion. La pérdida de grandes mamiferos genera el

desequilibrio ecoldgico en las comunidades en las que evolucionaron, esto se
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puede evidenciar en un primer momento en la disminucién o ausencia de la
diseminacion de las semillas a grandes distancias lo que genera un cambio en
estructura de la vegetacion y a largo plazo una pérdida en la diversidad genética

de las plantas que coevolucionaron bajo este sistema de dispersion.

Finalmente, se deben realizar esfuerzos para evaluar el estado de la diversidad
genética del pecari de labios blancos, Tayassu pecari, quien a diferencia del
Pecari tajacu, presenta menor capacidad adaptativa y se restringe a bosques con
poco disturbio. Esta especie genera un mayor impacto en la estructuracion de la
vegetacidn en los bosques y selvas americanas ya que ésta presenta mayor
numero de individuos por manada y constituye una de las principales fuentes de

proteina de algunas comunidades rurales e indigenas de Colombia.
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