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Tema V. Conservación a nivel de genes

! Consecuencias genéticas en poblaciones 
pequeñas y especies amenazadas
! Deriva génica
! Entrecruzamiento
! Fragmentación y flujo genético
! Tamaño poblacional efectivo (Ne)

! Manejo genético de poblaciones en cautiverio 
y en jardines botánicos

! La diversidad genética es uno de los 
atributos más importantes de las poblaciones.

! La evaluación de la diversidad genética 
tiene aplicaciones importantes en la 
conservación de las especies.

! La baja diversidad genética conduce a un 
aumento en los niveles de endogamia 
reduciendo la adecuación de los individuos y 
de la población.



2

! ¿Qué es la diversidad genética?
! ¿Cuál es su origen?
! ¿Cómo la detectamos?
! ¿Cómo se mide?

Frankham, R., J. D. Ballou, D. A. Briscoe. 2004. A primer of Conservation Genetics. 
Cambridge University Press.

Freeland, J. R. 2005. Molecular Ecology. John Wiley and Sons, Ltd.

Gillespie, J. H. 1998. Population Genetics: a concise guide. The Johns Hopkins 
University Press.

González, D. 1998. Marcadores moleculares para los estudios comparativos de la 
variación en ecología y sistemática. Revista Mexicana de Micología 14: 1-21.

Ejemplo clásico de la importacia de la 
variación genética en la sobrevivencia a 
largo y corto plazo. 

Cheetah
(Acinonyx jubatus) 
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Diversidad genética

El interés de involucrar a la 
genética en la conservación 
surgió por el impacto 
adverso de la endogamia en 
la reproducción y sobre-
vivencia de las especies en 
poblaciones pequeñas y 
fragmentadas

Padres no relacionados 
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Ejemplos del grado de variación genética en especies 
raras o en peligro

Qué es la conservación a nivel genético?

La disciplina que hace uso de la teoría y técnicas 
de la genética para reducir el riesgo de extinción 
de especies amenazadas, y a largo plazo�.. 
conservarlas como entidades dinámicas capaces 
de mantenerse a través de cambios ambientales. 

Se enfoca en poblaciones pequeñas o que están 
disminuyendo en número.



5

Por ejemplo:
1. Los efectos de la endogamia en la reproducción y 

sobrevivencia
2. La pérdida de la diversidad genética y la habilidad de 

adaptarse en respuesta a cambios ambientales
3. La fragmentación de las poblaciones y la reducción 

del flujo génico
4. La deriva génica como el proceso evolutivo principal

Su objetivo es conocer aspectos genéticos de las 
especies que sean relevantes para su manejo

���

5. La acumulación de mutaciones deletéreas
6. Efecto de la adaptación al cautiverio sobre el éxito 

de la reintroducción
7. Las incertidumbres taxonómicas
8. La definición de las unidades de manejo dentro de 

las especies
9. Conocer las huellas genéticas de las especies para 

la ciencia forense (litigios)
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Por qué es importante conservar la 
diversidad a nivel genético?

Necesaria para 
adaptarse a cambios 
ambientales 
inducidos por el 
hombre o por 
desastres naturales

Diversidad génetica

Es la variedad de alelos 
y genotipos presentes 
en una población; una 
especie o grupo de 
especies

polimorfismopolimorfismo

Se describe en términos 
de frecuencias alelicas, 
número de alelos y 
heterocigosidad

Qué es?
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Alteraciones en el ADN
O R I G E NO R I G E N

POLIMORFISMO

Variación genéticaVariación genéticaVariación genética
La materia prima de la evolución

Variación genética

A nivel de nucleótidos

indel

(a) CAC ACA TTT GGA AAA CAG GGT C -- TGT GGT ATA
(b) CAC ACA TTC GGA AAA CAG GTT CTT TGT GGA ATA

His   Thr Phe Gly    Lys    Gln Val Leu  Cys Stop Ile  

His   Thr    Phe   Gly    Lys    Gln   Gly               ?      ?     ?

Transición
sinónima

Transversión
No-sinónima

(con sentido)

Leu  Trp  Tyr

Transversión
No-sinónima

(sin sentido)
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A nivel de segmentos de ADN

Variación genética

Inversión Translocación

Duplicación Deleción

Otras fuentes:

Variación genética
A nivel de cromosomas

Poliploidía

1. Trisomía

2. Monosomía

Aneuploidía
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Enzimas de reparación

Reparación incorrecta

MUTACION

Endonucleasas
Exonucleasas
Polimerasas
ligasas

Cuál es la base de la variación genética?

• La frecuencia y fijación de las mutaciones en la 
población

Mutación

Selección y/o deriva genética

Genoma o gen muestreado
*

*
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Las mutaciones que observamos:

" Dependen del organismo
" Algunas ADN polimerasas son más eficientes en corregir errores
" Hay diferencias en la reparación de genes
" Algunos organismos tienen tasas de mutación extremadamente 
altas.

" Dependen de la posición en el genoma
" Regiones con nucleótidos repetidos más susceptible 
a errores durante la replicación (�slippage�)

" Dependen del ambiente
" Presencia de mutágenos

*
*

En una forma natural, la tasa de 
mutación es baja

Sin embargo, otros factores como 
el bajo número de individuos en 
poblaciones pequeñas promueve la 
fijación de mutaciones 
perjudiciales para la población
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Técnicas para detectar la variación genética

A nivel de proteínas
� Un locus

# Reacciones 
inmunológicas

## Electroforesis de Electroforesis de 
isoenzimasisoenzimas

A nivel de ADN
� Un locus

## RFLPsRFLPs
## SecuenciasSecuencias
# VNTRs

� Minisatélites
� Microsatélites

# DGGE
# SSCP

� Varios loci
# Hibridación
## RAPDsRAPDs
## VNTRsVNTRs

� Minisatélites
�� MicrosatélitesMicrosatélites

## AFLPsAFLPs

Actualmente es fácil conocer la 
variación genética usando datos 
moleculares de muchos loci para muchos 
individuos y para muchas poblaciones!

Malato 
deshidrogenasa
(MDH)

Fosfo-
glucoisomerasa

Shikimate 
deshidrogenasa
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RFLPs
Rubus nessensis

RAPDs
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AFLPs

* polimórficos

Black Robin

Individuos casi idénticos!

Bush Robin
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MICROSATELITES

Secuencia de tres genotipos:

CACACACACACACA
GTGTGTGTGTGTGT

CACACACACACACACACA
GTGTGTGTGTGTGTGTGT

CACACACACACACACACA
GTGTGTGTGTGTGTGTGT

CACACACACACACA
GTGTGTGTGTGTGT

CA CA CA CA CA CA CA
GT GT GT GT GT GT GT

CACACACACACACACACA
GTGTGTGTGTGTGTGTGT

A1A1 A1A2 A2A2(CA)7 (CA)9
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ALINEAMIENTO

¿ Cómo se mide el grado de diversidad 
genética dentro de las especies ?
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Descriptores básicos para cuantificar la extensión y los 
patrones de variación genética dentro y entre las poblaciones

Identificar genotipos

Determinar la frecuencia alelica en 
cada locus (frecuencia génica)

Análizar estadísticamente los datos; 
determinar la asociación de alelos (dentro y 
entre loci)

Identificar alelos

Inferencias a partir de la diversidad genética 
como la estructura de la población y los procesos 
evolutivos que la afectan (deriva genética, 
endogamia, flujo genético etc.)

Genética de poblaciones
...

! Estudiar las fuerzas evolutivas que resultan 
en cambios genéticos en las especies a través del 
tiempo

! Conocer y caracterizar el grado de variación 
genética dentro de las especies
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NO es posible conocer la estructura 
genética de las poblaciones!

t1 = x
t2 = y

Cómo se investiga?

Se ignora la complejidad de las poblaciones 
reales y se enfoca únicamente en la variación 
de uno o pocos loci en un tiempo específico y 
en una población que se asume en equilibrio
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Pop 1 Pop 2 Pop 3 Pop 4

...

...

...

Tiempo t

t+1

t+2
...

∞, apareamiento al azar, no 
migración, mutación o 
selección

Modelo: población ideal en equilibrio

poblaciones en equilibrio
Hardy-Weinberg

El modelo de la población ideal es irreal. Las

desviaciones significativas en las frecuencias 

alélicas son una indicación de la violación de una 

o más de las suposiciones de este modelo. Por lo 

tanto, intuimos que están actuando procesos

naturales o inducidos que afectan la población.
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Flujo genético Movimiento de nuevos alelos en las 
poblaciones

Deriva génica Cambios en la frecuencia alélica 
debidos al azar

Mutación Cambios al azar en el ADN

Recombinación Rearreglo de los alelos asociado con 
meiosis y/o mitosis

Selección Cambios en las frecuencias alélicas 
debido a diferencias en la reproducción 
y sobrevivencia

Procesos evolutivos

Cómo se descubren los 
procesos que están 
afectando a la población?

Explorando la constitución 
genética de los individuos 
de la población 

GCGGCCCA TCAGGTAGTT GGTGGCCCGT
GCGGCCCA TCAGGTAGTT GGTGG---GT
GCGTTCCA TCAGCTGGTT GGTGGCCCCT
GCGTCCCA TCAGCTAGTT GGTGGCCCGT
GCGGCGCA TTAGCTAGTT GGTGA---GT
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glucose phosphate isomerase

Eider ducks

F

S

genotipos

FF

37
0.552

FS

24
0.358

SS

6
0.090

Total

67
1.00

observados
Frecuencias genotípicas
(proporción)

Frecuencia alélica 2 alelos p y q diploides

P(A) = [2(AA) + (Aa)]/2n

Cada individuo 
porta 2 alelos por 
locus

Cada homocigoto porta 2 
copias del mismo alelo
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Frecuencia alélica 2 alelos p y q diploides

(2 x FF) + FSP = 2 x total 
(2 x 37) + 24P = 2 x 67

= 0.73

q = 0.27

genotipos

FF

37

FS

24

SS

6

Total

67observados

Diversidad alélica (A) = 
promedio del número de alelos por locus

(2 + 3 + 2 + 1 + 1 + 1 + 1 + 1 + 1 +1)
10

= 1.4A =

Es la suma de todos los alelos detectados en todos los loci, 
divididos por el número total de loci
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alozimas

Heterocigosidad observada (Ho): 24/67 = 0.36

Entre poblaciones:
Hererocigosidad promedio (H)
Ej:

(0.36 + 0.2 + 0.1 + 0.0 + 0.1 + 0.0 + 0.08)H = 7
= 0.12

genotipos

FF

37

FS

24

SS

6

Total

67observados

Frecuencias genotípicas esperadas
∞, apareamiento al azar, no migración, 
mutación o selección

poblaciones en equilibrio
Hardy-Weinberg

p2  +  2pq  +  q2

+ A1 A2p q
A1

A2

p

q

p2 pq

pq q2

A1 A1 A1 A2

A2 A1 A2 A2

A1 A1 2A1 A2 A2 A2

= (p + q)2 = 1

Si la frecuencia de los alelos A1 y A2 es 0.9 y 0.1
Las frecuencia genotípicas esperadas en equilibrio Hardy-Weinberg son:

0.92 + 2 x 0.9 x 0.1 + 0.12 = 1.0
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Las frecuencias observadas se comparan con las 
esperadas bajo EHW

genotipos

FF

37
p2

0.732

0.5329
0.552

35.7

FS

24
2pq
2x0.73x0.27
0.3942
0.356

26.4

SS

6
q2

0.272

0.0729
0.090

4.9

Total

67
1.00
1.00
1.00

67

Observados

Frecuencias esperadas

observadas

Genotipos esperados
(Frecuencias esperadas X 67)

Esta en equilibrio!

tamaño (pb)
Intensidad
(unidades 
ABI)

SSRs de maiz

2 alelos 2 alelos 3 alelos

Locus 1 Locus 2 Locus 3
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...GATAGCTTGAGAGAGAGAGAGACTATTG...

...CTATCGAACTCTCTCTCTCTCTGATAAC...

primer A1

...GATAGCTTGAGAGAGAGAGACTATTG...

...CTATCGAACTCTCTCTCTCTGATAAC...

A2

...GATAGCTTGAGAGAGAGAGACTATTG...

...CTATCGAACTCTCTCTCTCTGATAAC...

A3

Cuando hay más de dos alelos (microsatélites Tarr et al, 1998):

Heterocigosidad esperada

He=1-∑pi
2

Tres alelos en un locus

He=1-[(p1)2+(p2)2+(p3)2]
He=1-[(0.364)2+(0.352)2+(0.284)2]

He=0.663 Ho = 0.456

pi es la frecuencia del alelo ith

Cuando hay más de dos alelos (microsatélites Tarr et al, 1998):

No esta en equilibrio!
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Las desviaciones a las frecuencias 
genotípicas esperadas bajo el HWE, nos 
permiten detectar endogamia, 
fragmentación de las poblaciones, 
migración, selección, etc.

1. Descripción de la variación 
dentro y entre poblaciones

2. Cálculo de relaciones genéticas 
entre individuos o poblaciones

3. Expresión de las relaciones

Ind5

Ind3

Ind6
Ind4
Ind2
Ind1

Análisis básico de la diversidad genética 

00.460.370.560.560.3306

00.280.370.430.3205

00.500.260.4704

00.330.3303

00.5602

001

060504030201

M
a
t
r
i
z 000111

110101

001100
110001
010110
110001
101101

d
e

d
a
t
o
s

Individuos
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AMOVA (Excoffier et al, 1992)
Análisis jerárquico de varianza. Separa y 
prueba niveles de diversidad genética

�Diversidad entre grupos de poblaciones 
�Diversidad entre las poblaciones dentro de 
grupos
�Diversidad entre los individuos dentro de una 
población

50 = alto riesgo
250 = riesgo
1000 = vulnerable

Przewalski�s horse

Guam rail

Scimitar-horned oryx

1. Disminución del promedio de 
heterocigosidad

2. La transmición de algunos alelos 
no es al azar 

3. Hay endogamia

Efectos inmediatos en 
poblaciones pequeñas
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Mauritius kestrel

Algunas especies han sufrido una reducción en su tamaño 
(cuello de botella) pero se han recuperado en número

de un par a 400-500 individuos

elephant seals

de 20-30 individuos a más de 
150,000

0.685.50kestrel europeo

No amenazadas

0.10
0.23

1.41
3.10

Restaurado
Pieles de museo

Mauritius kestrel
Amenazadas

HoAEspecies


