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L RESUMEN

CORTES TENORIO DIANA FABIOLA. Genotipificacion de guacamayas verdes (4ra militaris)
en cautiverio [bajo la direcciéon de: Dra. Patricia Escalante Pliego (IB, UNAM), Dr. Carlos
Gonzalez Rebeles-Islas (FMVZ, UNAM), M en MVZ Marcela Priscila Franco Ochoa (DGVS,
SEMARNAT)]

La guacamaya verde (Ara militaris) es una especie de psitacido vulnerable a nivel global y
en peligro de extincion en México, donde se distribuye en dos vertientes: una a lo largo del océano
Pacifico y otra en el Golfo de México. Estudios a partir del uso de microsatélites como marcadores
moleculares sugieren que existe estructura genética en Ara militaris mexicanus dada por la
separacion geografica entre ambas vertientes, dos grupos genéticos (k=2) y una diversidad genética
moderada He= 0.63. El desconocimiento del origen poblacional de los individuos en cautiverio y
sus semejanzas o diferencias genéticas con los individuos silvestres, impide llevar a cabo proyectos
adecuados para la conservacion de la especie. Para lograr la genotipificacion se estandarizo el uso
de cebadores disefiados para amplificar loci de microsatélites de otras especies de psitdcidos. A
partir de 99 muestras obtenidas de individuos provenientes de trafico ilegal y criados en cautiverio y
de 12 muestras de individuos silvestres de las vertientes del Golfo y Pacifico se obtuvieron las
frecuencias alélicas, y con ello, la estructura genética existente, parametros de diversidad genética
(A, Ae, Ho y He) y coeficientes de endogamia (Fst, Fit y Fis). Los resultados indican 2-3 grupos
genéticos (K) tanto en individuos silvestres como cautivos, sin una diferenciacion estructural por
origen poblacional y con similitud de alelos que revela que todos los individuos estudiados
pertenecen a la subespecie mexicanus. En los individuos cautivos se obtuvo una diversidad genética
moderada (Ho=0.629/ He=0.570) y una diferenciacién genética moderada (Fst=0.089), sin
evidencia de endogamia en la poblacion total (Fit=0) y entre los diferentes grupos (Fis=-0.097)

debido a cruzamientos no aleatorios.



II. INTRODUCCION

La guacamaya verde (Ara militaris) es una especie de psitdcido que se distribuye de manera
fragmentada desde México hasta Argentina. En México se distribuye en dos vertientes: una a lo
largo del océano Pacifico y otra en el Golfo de México, habitando los bosques tropicales
caducifolios y subcaducifolios. La poblacion mundial de guacamayas verdes se estima que es menor
a los 10,000 individuos, presentando ademas una tendencia decreciente debido a la destruccion
global del habitat y al comercio ilegal para la venta como mascotas, considerandose asi, una especie
vulnerable a nivel mundial y prohibiéndose el comercio internacional de especimenes en el
apéndice I de la Convencion Sobre el Comercio Internacional de Especies Amenazadas de Fauna y
Flora Silvestres (CITES) (Arizmendi 2008, Birdlife International 2013, CITES 2001, Rivera-Ortiz
2014). En México, la Norma Oficial Mexicana NOM-059-ECOL-2001 declara a esta especie en
peligro de extincion (NOM-059-ECOL-2001), y se enlistan bajo esta categoria otras 10 especies
nativas de psitacidos desde el afio 2010 (NOM-059-SEMARNAT-2010). En el afio 2008, a la Ley
General de Vida Silvestre (LGVS) se le adicion6 el articulo 60 bis 2, donde se establece que
“Ningliin ejemplar de ave correspondiente a la familia Psittacidae o psitacido, cuya distribucion
natural sea dentro del territorio nacional, podré ser sujeto de aprovechamiento extractivo con fines
de subsistencia o comerciales” (Diario Oficial de la Federacion 2008). La fragmentacion del héabitat
reduce la diversidad genética global de las poblaciones. Las poblaciones fragmentadas tienden a que
sus tamafios poblacionales se reduzcan, se aislen y disminuyen gradualmente el flujo genético y el
tamafio efectivo de la poblacion y, por consiguiente, se incrementa la probabilidad de los
apareamientos entre parientes (endogamia) ocasionando una reduccion en la diversidad genética
(Rivera-Ortiz 2014). “Se estima que la pérdida de la cobertura vegetal en el 4rea de distribucion
potencial de la guacamaya verde ha disminuido en 30% en los ultimos 40 afos” (Birdlife
International 2013), por ello, es menester crear propuestas para la conservacion de la especie y
mantener la estructura y diversidad genética, en conjunto con la recuperacion de su habitat. El
trafico ilegal de la especie también esta repercutiendo en la viabilidad y tasa de recuperacion de la

poblacidn silvestre. Adicionalmente, la biologia reproductiva del género Ara conlleva el nacimiento



de muy pocos individuos al afio, donde los polluelos deben enfrentar las elevadas tasas de
extraccion para el comercio ilegal “ocupando la especie el quinto lugar en aseguramientos por
PROFEPA” (Canti et al. 2007). También se ha reportado que “el nimero de individuos
decomisados o entregados de manera voluntaria en los Centros para la Conservacion e
Investigacion de la Vida Silvestre en México (CIVS), ha ido aumentando con los afios, y, al igual
que en muchos centros de rescate a nivel mundial, a veces existe la imposibilidad de albergar
numerosos individuos, sin la posibilidad de liberarlos” (Franco-Ochoa 2013). Uno de los factores
que contribuyen a esto es el desconocer el lugar de origen de los individuos, ya que las redes de
trafico ilegal de la especie no sdlo ocurren dentro del territorio nacional, sino en todo el continente.
Un estudio genético previo realizado por Rivera-Ortiz (2014) en la especie Ara militaris, indica que
la diversidad genética de las poblaciones silvestres mexicanas es moderada o intermedia (He =
0.63), lo cual parece indicar que bajo este precepto, la especie no corre peligro todavia. Sin
embargo, es imperativo contar con estrategias que permitan aumentar el nimero de ejemplares en
las poblaciones decrecientes para evitar efectos negativos a futuro como la endogamia y cuellos de
botella. Dentro de estas estrategias es importante en la mayor medida posible, contar con individuos
genéticamente semejantes a los individuos de la poblacion original que refuercen las poblaciones
silvestres, y para ello los zooldgicos, otras UMAS, e incluso los CIVS, desempefian un papel
fundamental. Actualmente existen factores que dilatan las acciones de conservacién en estos
centros, siendo uno de ellos la falta de conocimiento a nivel genético de las colonias de individuos

reproducidos en cautiverio y los provenientes del trafico ilegal.

A partir del uso de microsatélites como marcadores moleculares, se ha encontrado en estudios
previos que para la especie Ara militaris, subespecie mexicanus, existe estructura genética entre las
poblaciones que se encuentran en las vertientes del Golfo y el Pacifico mexicanos como posible
resultado de las barreras naturales que las separan: el Eje Neovolcanico y Altiplano Central”
(Rivera-Ortiz 2014). Apoyando esta nocidn, recientemente se obtuvieron resultados a partir de
secuencias mitocondriales que muestran también diferencias entre ambas vertientes (Eberhard et al.
2015). Debido al desconocimiento del origen poblacional de los individuos cautivos y sus

semejanzas o diferencias con los individuos silvestres, no se han podido llevar a cabo proyectos



adecuados para el refuerzo de poblaciones de vida libre, liberaciones de individuos decomisados o
provenientes del trafico ilegal o incluso reintroducciones. Es posible que los individuos analizados
en este estudio presenten diversos origenes debido al trafico ilegal e intercambios entre zoologicos
de individuos con origen desconocido, e incluso podria haber individuos de diferentes subespecies.
Para contrarrestar esta deficiencia, en el presente estudio se analizd el origen poblacional que
presentan individuos nacidos en cautiverio y provenientes del trafico ilegal con base en la estructura
genética obtenida a partir de microsatélites, asi como parametros de diversidad genética utiles para
el manejo en cautiverio y actividades de conservacion de la especie. Los resultados obtenidos se

compararon con diferentes muestras de individuos silvestres y estudios anteriores como referencia.

Los microsatélites son marcadores moleculares ubicados en el DNA, se constituyen por
secuencias cortas de 1 a 6 pares de bases nucleotidicas repetidas en “tandem” un elevado ntimero de
veces (SSRs, Short Sequence Repeats). Presentan herencia mendeliana simple y son codominantes
(pudiéndose diferenciar los individuos homocigos de los heterocigos), y presentan un alto nimero
de alelos para un mismo locus, lo que da lugar a la variacion de los caracteres (altamente
polimorficos) (Zane et al. 2002, Gonzalez 2003, Allendorf y Lukart 2007). “Son particularmente
utiles, y en general, son los marcadores ideales en casos de asignacion de un individuo a un grupo

de origen probable” (Gonzalez 2003).

En el presente estudio, se plantearon como objetivos (1) estandarizar y aplicar la técnica de
genotipificacion en 99 ejemplares de Ara militaris provenientes de cautiverio (nacidos en cautiverio
y provenientes de decomisos y trafico ilegal) para lograr (2) asignar a cada individuo un grupo
genético aproximado resultado del origen y de los posibles manejos reproductivos realizados en
zoolodgicos y comparar los resultados con 12 muestras de referencia de vida silvestre y estudios
anteriores en Ara militaris. Se pretende también (3) obtener pardmetros de variacion genética. De
este modo se podra establecer una linea base de estudio para los manejos de apareamientos de
guacamayas verdes en las colonias cautivas con fines de conservacion de linajes genéticos y futuras

acciones en pro de conservacion de la especie.



III.  ANTECEDENTES

a. Generalidades de la especie
1. Informacién taxondémica

Reino: ANIMALIA
Phylum: CHORDATA
Clase: AVES
Orden: PSITTACIFORMES
Familia: PSITTACIDAE
Nombre cientifico: Ara militaris (Linnaeus 1766)
Nombres comunes: guacamaya verde. Guaca. Guacamaya militar. Guacamaya soldado.
Guacamayo. Papagayo. Papagayo verde. Lapa verde. Military macaw (Inglés) (Monterrubio-Rico et

al. 2005; Escalante et al. 2014).

il. Descripcion.

La guacamaya verde (4Ara militaris) es una especie de psitdcido que se distribuye a lo largo
del continente americano desde México hasta Argentina; al igual que otras especies del género Ara,
carece de plumas en el rostro; es un ave grande (hasta 800 mm de longitud) que ocupa el sexto lugar
en tamafio del género Ara (Monterrubio-Rico et al. 2005 ). Més adelante, se detallan las

caracteristicas fisicas o morfologicas de la especie Ara militaris y sus subespecies (Pag.15-20).

iii. Caracteristicas reproductivas.

Es una especie altricial, es decir, los polluelos nacen sin plumas y también nacen con los
ojos cerrados. Como todos los psitacidos, requieren de cuidado parental y sus tasas de crecimiento
son lentas. En esta especie, como la mayoria de guacamayas del género Ara, so6lo un porcentaje
reducido de individuos se reproduce cada temporada de anidacion (entre 10 y 20%) (Monterrubio-
Rico et al. 2005). La especie alcanza la madurez sexual aproximadamente a los cinco afios de edad

en vida libre. Las parejas parecen formarse de manera permanente (monodgamas) y las crias



permanecen con los padres después de abandonar el nido por algin tiempo, esta conducta se
observa también en otras especies de guacamayas (Monterrubio-Rico et al. 2005). La nidada es de 2
a 3 huevos elipticos y de color blanco, con un peso aproximado de 32 gr y dimensiones de 52.2 x
35.7 mm. La especie presenta alta eclosion de los huevos, superior al 80% (Carreén 1997). En un
estudio realizado por Carreén en 1997, las guacamayas presentaron una productividad promedio de
1 volantén/pareja reproductiva, con una depredacion natural de 35% de los pollos, y un saqueo

ilegal de 32% de los pollos en el estado de Jalisco (Carredn 1997).

iv. Distribucion
Distribucion a nivel mundial:
Ara militaris ocupa un area de distribucion amplia desde México hasta Argentina, sin embargo, en
la mayor parte de su distribucion las poblaciones son localizadas y distantes (Birdlife International
2016). Actualmente, a la especie se le puede encontrar en México, Colombia, Venezuela, Peru,
Ecuador, Bolivia y Argentina (Birdlife International 2016) y pudo haber existido en Guatemala
(Bonilla, Reyes y Santiago 2007) (Figura 1). Por subespecie, la distribucion de la guacamaya verde

es la siguiente:

Ara militaris militaris:

Colombia: Habita en el norte desde la Peninsula de la Guajira y la Sierra Nevada de Santa
Marta a través de las Sierras de Perija y de San Lucas; en el sur, a lo largo de la pendiente de Los
Andes con poblaciones locales en la vertiente del pacifico en Chocd, el Valle de Cauca, la cabecera
del Valle de la Magdalena, las montafias de la Macarena y ocurriendo ocasionalmente en el valle
Dagua (Monterrubio-Rico et al. 2005, Birdlife International 2016). Una nueva poblacion de
guacamayas verdes ha sido reportada en el Parque Nacional de Catatumbo-Bari en la frontera entre

Colombia y Venezuela (Avendafio 2011).

Venezuela: Se encuentra muy restringida al norte y noroeste del pais habiendo avistamientos

en la sierra de Zulia, Mérida, Falcon, la cordillera costera de Aragua y el Distrito Federal, y la



cordillera interior en Miranda y Guarico (Monterrubio-Rico et al. 2005, Judrez et al. 2012, Birdlife

International 2016).

Ecuador: Existen poblaciones aisladas al este del pais desde Napo a Morona Santiago,
incluyendo el reciente hallazgo de una poblacion en serranias de la provincia de Sucumbios (Judrez

etal. 2012).

Peru: Se encuentra al norte del pais distribuyéndose en los departamentos de Cajamarca,
Amazonas, San Martin, Ucayali, Huanuco, Pasco, Junin, Ayacucho, Cusco y Madre de Dios

(Cornejo 2009, Juarez et al. 2012).

Ara militaris bolivianus

Bolivia: En Bolivia se encuentra en Beni, La Paz, Cochabamba, Santa Cruz de la Sierra,
Chuquisaca y Tarija (Juarez et al. 2012). En el sur, en 21 localidades de Los Yungas, se ha

encontrado una poblacidon de 37 individuos (Birdlife International 2013).

Argentina: La especie se encuentra al noroeste del pais, actualmente estd presente en la
provincia de Salta y Juyui, donde recientemente se ha hallado una poblacion residente de
aproximadamente 50 individuos en las Serranias de Tartagal, departamento de Gral. San Martin y se
avistaron aproximadamente 5 individuos entre los afios de 2005-2007 en la Finca Itaguazuti

(Chebez 2008, Juarez et al. 2012, Monterrubio-Rico et al. 2005).



Ara militaris mexicana

Endémica de México.

Distribucion historica. La subespecie se encontraba en las regiones montafosas de la vertiente
del Pacifico a lo largo de la Sierra Madre Occidental y Sierra Madre del Sur desde el centro de
Sonora y hasta algunas regiones costeras hacia Oaxaca y Chiapas, donde se estima que fue
extirpada a inicios del siglo pasado (Alvarez del Toro 1952). En el Golfo de México, su distribucion
en la vertiente atlantica, incluy6 la Sierra Madre Oriental desde el este de Nuevo Leon hasta el
noreste de Querétaro (Howell y Webb 1995). Sin embargo, existe un consenso en que la especie ha
sido extirpada en muchas localidades de su rango de distribucidon e incluso de regiones enteras

(Monterrubio-Rico et al. 2005).

Distribucion actual. La distribucion actual de la especie en México es a lo largo de la vertiente
del Pacifico en el oeste desde el centro de Sonora a Jalisco y de Colima hasta Guerrero y norte de
Oaxaca (Bonilla, Reyes y Garcia 2007), y en la vertiente Atlantica por el este (Golfo de México)
desde el este de Nuevo Leon y Tamaulipas hasta San Luis Potosi (Howell y Webb 1995, Arizmendi
y Maérquez 2000) y hacia el centro en Michoacan, Querétaro, Guanajuato, Estado de México,
Morelos y Puebla (Howell y Webb 1995, Ramirez-Albores 2016). En el caso de Ara militaris
mexicanus, se menciona que la pérdida de distribucion en la costa del Pacifico de México se ha
dado desde principios de la década de 1980, registrandose declive y desaparicion de sus
poblaciones. Ademas, la pérdida de distribucion también ha ocurrido en los estados de Oaxaca y
Chiapas y en extensas areas de zonas costeras de Sinaloa, Nayarit, Jalisco y Michoacan en los
ultimos 30 anos (Monterrubio-Rico et al. 2011). Existen 10 regiones terrestres prioritarias descritas
en la ficha técnica de Ara militaris (afio 2000): San Juan de Camarones RTP 23, Barranca Sinforosa
RTP 27, Yécora-El Reparo RTP36, Bavispe-El Tigre RTP 44, Manantldn-Volcan de Colima RTP
64, El Cielo RTP 90, Sierra Gorda- Rio Moctezuma RTP 101, Sierra de Coalcoman RTP 115 y
Sierras de Taxco-Huahutla RTP 120, Valle de Tehuacan-Cuicatlan RTP 121. La especie se reporta
también en 15 Areas de Importancia para la Conservacion de las Aves en México (AICAS): Sétano

del Barro en Querétaro, AcahizotlaAgua del Obispo y Omitelmi en Guerrero, cuenca baja del



Balsas y Coalcoman-Pomaro en Michoacéan, El Carricito, Sierra de Manantlan y Presa Cajon de
Pefias en el estado de Jalisco, San Juan de Camarones, Rio Presidio-Pueblo Nuevo y Guacamayita
en Durango, San Antonio-Pefia 4 Nevada en Nuevo Leon, El Cielo en Tamaulipas, Cuenca del Rio
Yaqui y Alamos- Rio Mayo y Sahuaripa en Sonora; Gomez Farias, Tamaulipas; El Naranjo, San
Luis Potosi; Camino del Panuco, Sinaloa; El Mirador del Aguila, Nayarit y El Tuito, Jalisco

(Monterrubio-Rico et al. 2005). (Figura 2).

Con toda esta informacion, notamos que a lo largo de casi medio siglo, desde Alvarez del
Toro en 1952, se ha registrado el declive de la especie en México (Alvarez del Toro 1952) por la
pérdida de su hébitat, sin mencionar, que el trafico ilegal para el mercado de mascotas es también
uno de los factores en contra de la recuperacion de la especie. A pesar de que se ha generado
informacion significativa de la especie en México, hacen falta acciones para disminuir las causas

que estan provocando su extincion.
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Figura 1. Distribucion de Ara militaris en el continente Americano. Las lineas diagonales rojas
muestran los lugares donde la especie es nativa y residente. Las lineas diagonales café claro
muestran los lugares donde la especie se encuentra posiblemente extinta. Mapa de Birdlife
International 2013.
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Figura 2. Distribucion de la guacamaya verde (Ara militaris) en México. Se muestran las Areas
Naturales Protegidas (en verde) y las Areas Importantes para la conservacion de las Aves (AICAS
en azul), donde ha sido registrada la guacamaya verde. Adicionalmente se muestran los sitios de
colecta para la especie (puntos rojos), proveniente de la base de datos ornitologica del Museo de
Zoologia Alfonso L.Herrera. en la Fac.de Ciencias UNAM. (Figura 5 en Arizmendi 2008).
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V. Habitat

Las guacamayas tienen una extensa zona de distribucion y se han adaptado a diferentes
condiciones ambientales y presiones antropomorficas, por lo que ha sido dificil determinar patrones
especificos de hébitat. Por ejemplo, se menciona que la especie puede encontrarse en altitudes entre
los 300-2300 msnm y condiciones de precipitacion entre 470 y 1000 mm (Judrez et al. 2012). Estas
caracteristicas climaticas y las del terreno resultan tanto en bosques de tipo tropical y subtropical,
como secos a semihimedos y también de caducifolios a subcaducifolios. Los cafiones, valles
profundos y altas paredes sin vegetacion, se reportan como lugares muy utilizados como dormideros
o sitios de nidificacion (Collar 1997), motivo por el cual se la considera una especie asociada a
paredes rocosas o acantilados (Stotz et al. 1996). Dichos lugares, son por los regular inaccesibles y
alejados de las actividades humanas, esto favorece a que los individuos persistan en estos sitios. Sin
embargo, la especie se adapta (o se ha tenido que adaptar) entonces a varias configuraciones de
paisaje, utilizando ambientes como selvas en galeria, selvas bajas, bosques piedemontanos
siempreverdes y secos, bosques xeromorficos, bosques humedos de pinos (Pinus spp.) y robles

(Quercus spp.), e incluso zonas agricola-ganaderas y zonas perturbadas (Juarez et al. 2012).

Figura 3. So6tano del Barro, Querétaro. Hébitat de guacamayas verdes. Juan Carlos Orraca 2016.
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Figura 4. Guacamayas verdes volando en el Sotano del Barro. Juan Carlos Orraca 2016.

Figuras 5. Fotografia del Sétano del Barro y guacamayas verdes en la Sierra Gorda Querétaro. Se
aprecia el habitat con cafiadas. Juan Carlos Orraca 2016.
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b. Descripcion morfoldgica de la especie y subespecies

Al igual que las demas especies del género 4Ara, carecen de plumas en la region del rostro, o
bien pueden presentar bandas de pequefias plumas. La especie presenta algunas plumas a manera de
5 a 6 bandas de color rojo carmesi y la piel del rostro es de color rosado claro. Es un ave grande,
mide entre 675 y 750 mm, lo que la hace ocupar el sexto lugar en tamafio dentro del género Ara.
Presenta color verde, tono mate en la nuca, cuello y corona. Las plumas cobertoras y secundarias de
las alas presentan un color verde olivo oscuro; frente y mejillas color rojo carmesi, la rabadilla y
coberteras de la cola presentan color azul turquesa. El pico es negro mate y el iris es color amarillo,
patas y dedos color gris oscuro. Los juveniles son similares, excepto por las plumas escapulares o
cobertoras del ala con borde distal color verde palido y las plumas de la garganta con tono café, el

iris va de color amarillo palido a café claro (Monterrubio-Rico et al. 2005).

Se reconocen tres subespecies de Ara militaris: A. m. militaris (Linnaeus 1766), 4. m.
bolivianus (Reichenow 1908) y 4. m. mexicanus (Ridgway 1915) (ITIS 2015). Sin embargo, se ha
mantenido esta clasificacion hasta la actualidad mas por su area de distribuciéon que por algun

estudio significativo a nivel morfologico o genético.

Algunas caracteristicas morfoldgicas para diferenciarlas son las siguientes:

Ara militaris militaris: Lineo describe por primera vez esta subespecie en 1776 con la
siguientes caracteristicas: “Cuerpo verde, alas azules, frente roja, frente de la cola con plumas rojas,
mejillas desnudas con lineas de plumas, rabadilla azul, apice de las plumas rectrices azul, pico
negro” (Linnaeus 1776). Se mencionan las siguientes medidas: 700 mm de longitud, cuerda alar en

machos de 360 mm y en hembras de 356 mm (Monterrubio-Rico et al. 2005) (Figura 6).
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Figura 6. Fotografia de guacamaya militar (4ra militaris). Fotografia tomada en el zoologico de
Santa Fe, Medellin, Colombia. Weimar 2008.

Ara militaris mexicanus: Es la subespecie mas grande llegando a medir hasta 800 mm de
longitud (Monterrubio-Rico et al. 2005), aunque se mencionan también 700 a 710 mm y un peso de
972 a 1134g (Collar 1997) con una cuerda alar promedio en machos de 375 mm y en hembras de
369 mm, la coloracion verde y roja es mas tenue que en la subespecie Ara militaris militaris
(Monterrubio-Rico et al. 2005). Ridgway (1915), menciona algunas medidas de esta subespecie:
largo del ala 385mm, largo de la cola 435 mm y tarso 34.5 mm. (Ridgway 1915). Howell y Webb
(1995) mencionan una diferencia en la coloracion del pico entre las guacamayas de la vertiente del
Golfo (Sierra Madre Oriental) y del Pacifico (Sierra Madre Occidental), las primeras parecen tener

un pico mas claro que las segundas (Figuras 7 y 8).
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Figura 7. Fotografia de Ara militaris mexicanus en México. Gregg 2009.

Figura 8. Fotografia de Ara militaris mexicanus en el Zooldgico Los Coyotes, México. Gary
Dennes 2008.
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Ara militaris bolivianus: difiere de A. m. militaris en que la garganta es color café rojizo
(Reichenow 1908), las plumas que cubren los oidos tienen la base rojiza y en las plumas rémiges o
remeras asi como en la punta de las plumas rectrices o timoneras presenta un azul mas oscuro que

A .m. mexicanus. Llega a medir 700 mm, pero la cuerda alar promedio mide 369 mm en machos y

358 mm en hembras (Monterrubio-Rico et al. 2005) (Figura 9).

Figura 9. Fotografia de Ara militaris bolivianus. Fotografia tomada en Bolivia, refugio los
Volcanes, Santa Cruz. Paul Jhones 2011.



18

En la siguiente tabla (Cuadro 1), se resumen algunas caracteristicas morfoldgicas de las tres

subespecies encontradas en las primeras descripciones de la especie que se han venido utilizando

casi sin modificaciones (Reichenov 1908, Ridgway 1915, Collar 1997, Monterrubio-Rico et al.

2005), no existen estudios recientes a nivel morfoldogico que muestren diferencias significativas

entre subespecies.

Cuadro 1. Descripcion morfologica de las subespecies de Ara militaris

Caracteristicas

Longitud
Cuerda alar
Otros

Ara militaris mexicanus

800 mm*

369-375 mm*

Verde un poco mas claro*
Largo de ala:385mm**
Largo de cola:435mm**
Largo de tarso:34.5mm**
Peso: 972 a 1134¢g°

Las guacamayas de la
vertiente del Pacifico
tienen pico mas obscuro
que las del Golfo de
México.+

Ara militaris
bolivianus

700 mm*

358-369 mm*

Garganta café
10jizo®

Ara militaris militaris

700 mm*

356-360mm*

Verde un poco mas
oscuro*

* Monterrubio-Rico et al. 2005.

° Collar 1997.

+ Howell y Webb 1995.
** Ridgway 1915.
°° Reichenow 1908.

c. Descripcion de la especie a nivel genético

A nivel general, se sabe que Ara militaris es un organismo diploide con 29 pares de

cromosomas (2n=58). Poseen 11 pares de macrocromosomas y 17 pares de microcromosomas

homologos y 1 par de cromosomas sexuales o heter6logos, donde la hembra poseé la configuracion

ZW (heterogamética) y el macho ZZ (homogamético) (Stelle et al. 2003).

En cuanto a estudios genéticos relacionados con la utilizacion de marcadores moleculares con

fines de identificacion individual y de origen, recientemente, se realizd un estudio con secuencias
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mitocondriales para comparar a la especie Ara ambiguus con las subespecies de Ara militaris: Ara
militaris bolivianus y Ara militaris mexicanus (Eberhard et al. 2015), donde los resultados muestran
que si hay una diferencia entre los ejemplares de Ara militaris mexicanus y Ara militaris bolivianus
y se separan un poco también las poblaciones de mexicanus de las vertientes del Golfo y el Pacifico
(Figura 10). Estos resultados son compatibles con los obtenidos por Rivera-Ortiz (2014) quien a
partir de su estudio con 8 microsatélites encuentra dos grupos genéticos/clusters (k=2) y separa
estructuralmente a los individuos de las vertientes mexicanas pues presentan diferentes frecuencias
de presencia de dichos clusters en cada una (Figuras 11, 12 y 15). Aln haria falta realizar un estudio
con mayor niumero de muestras y comparar a las tres subespecies de Ara militaris para constatar que

existen diferencias genéticas demarcadas por la region geografica en el continente Americano.

1.0
_r Ara ararauna
0.93
1.0
Al Ara glaucogularis

— Ara macao

10 Amiil

Amd-15 | Mexko

1.0

Ami3S | casemn | militaris

Aro
ambiguus

Aamb PB4 | Ecuador

Cyanopsitta spixii

0.03

Figura 10. Arbol filogenético obtenido por analisis bayesiano utilizando secuencias mitocondriales
del ND2 (En: Eberhard et al. 2015, figura 2).
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Figura 11. Grafica de la estructura genética obtenida por Rivera-Ortiz (2014) donde se muestran dos
grupos genéticos (k=2). Las barras verticales representan a cada individuo coloreadas en proporcion
al grupo genético que pertenece (Probabilidad de ancestria= P). Las poblaciones 1 a 5 corresponden
a la vertiente del Pacifico (Sierra Madre Occidental) y las poblaciones 6 y 7 corresponden a la
Vertiente del Golfo (Sierra Madre Oriental).

Figura 12. Arbol UPGMA (Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Means) obtenido por
Rivera-Ortiz (2014) a partir de las distancias genéticas entre pares de poblaciones (FST). La
relacion de mezcla del grupo de poblaciones esta representado por genotipos de color verde y rojo
obtenido a partir de los resultados de k = 2 de analisis Bayesiano. Rivera-Ortiz 2014, en figura 5.
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Utilizando ambos antecedentes podemos suponer que es posible diferenciar individuos por la
frecuencia de presencia de los clusters (k) e inferir si su origen poblacional corresponde a las
vertientes del Golfo o del Pacifico. Del mismo modo, se puede suponer que habra diferencias
estructurales entre las poblaciones cautivas y las aves silvestres debido a circunstancias asociadas
posiblemente al trafico ilegal que existe en el continente (podria haber individuos genéticamente
diferentes procedentes de otros paises), por intercambio de individuos con origen desconocido entre
zooldgicos (mexicanos 0 no mexicanos), 0 por cambio en la estructura genética entre
subpoblaciones cautivas debido a fijacion alélica por endogamia o aislamiento reproductivo
(cruzamientos no aleatorios). Entonces, si se someten muestras de individuos provenientes de
cautiverio y trafico ilegal a un analisis de estructura semejante al mencionado con anterioridad y se
comparan con muestras de referencia silvestres, serd posible asignar los individuos a las
superpoblaciones utilizando la estructura descrita en anteriores estudios de individuos silvestres, asi
como apreciar semejanzas o diferencias en parametros de diversidad genética. El presente trabajo de

investigacion se desarrolla alrededor de esta hipdtesis.

d. Estrategias de conservacion contra el trafico ilegal de psitacidos

silvestres en México

1. Estatus general de riesgo de los psitacidos mexicanos
De acuerdo a la Norma Oficial Mexicana NOM 059 (2010), de las 22 especies de pericos
mexicanos, 21 se encuentran en algin estado de riesgo, 11 estdn clasificadas en peligro de
extincion, 6 amenazadas y 4 bajo proteccion especial, s6lo una especie se encuentra sin clasificar.
Esto quiere decir que el 95% de las especies mexicanas se encuentran bajo alguna categoria de
riesgo y que el 50% estan en riesgo de desaparecer. Las principales amenazas que enfrentan los

psitacidos en México son la pérdida del habitat y la captura ilegal para el mercado de mascotas.
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1. Estado de conservacion de la guacamaya verde

La guacamaya verde Ara militaris mexicanus se encuentra enlistada en el apéndice I de la
Convencion Sobre el Comercio Internacional de Especies Amenazadas de Fauna y Flora Silvestres
(CITES) (CITES 2001). En el marco juridico mexicano, la Norma Oficial Mexicana NOM-059-
ECOL-2001, considera a esta especie, desde 2001, en peligro de extincion, y se enlista junto con
otras 10 especies nativas de psitacidos bajo esta categoria en 2010 (NOM-059-SEMARNAT-2010).
Como una estrategia de conservacion, a partir del afio 2008, la Ley General de Vida Silvestre
(LGVS) adicion6 el articulo 60 bis 2, donde se establece que “Ningun ejemplar de ave
correspondiente a la familia Psittacidae o psitacido, cuya distribucion natural sea dentro del
territorio nacional, podrd ser sujeto de aprovechamiento extractivo con fines de subsistencia o
comerciales” (Diario Oficial de la Federacion 2008). A nivel mundial, la especie se encuentra
categorizada como “Vulnerable” en la Lista Roja de Especies Amenazadas de la Union
Internacional para la Conservacion de la Naturaleza (UICN). Se encuentra ademas legalmente
protegida en Venezuela, Pert y la provincia de Salta en Argentina (Birdlife International 2013). La
subespecie Ara militaris mexicana forma parte del Programa de Especies Europeas Amenazadas de

la Asociacion Europea de Zoologicos y Acuarios EAZA (Birdlife International 2013).

El tamafio de la poblacion mundial se encuentra en decremento y se estima en 10,000-19,999
individuos, esto equivale a 6,000-15,000 individuos maduros (Birdlife International 2013). Existen
poblaciones razonablemente saludables en las Reservas de la Biosfera del Cielo y la Sierra Gorda
(Birdlife International 2013) y una poblacion remanente pequefia, pero estable en la Reserva de la
Biosfera de Tehuacan-Cuicatlan Oaxaca en México (Bonilla, Reyes y Santiago 2007; Bonilla,
Reyes y Garcia 2007). En otros paises del continente americano, existen poblaciones en los Parques
Nacionales Madidi y Amboré, Reserva de la Biosfera Pilon Laias y Area de Manejo Integrada
Nacional Apolobamba en Bolivia, y Reserva de la Bidsfera de Manu y Parque Nacional Bahuaja

Sonene en Pert (Birdlife International 2013).
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i11.  Cifras de extraccion de la vida silvestre

En un estudio realizado por Cantl et al. (2007) se realizaron entrevistas con capturadores de
psitacidos mexicanos y se estimo que la captura asciende entre los 65,000 y 78,500 pericos cada
afo. La tasa de mortalidad general para pericos capturados del medio silvestre, excede el 75% antes
de llegar al consumidor final, lo que se traduce entre 50,000 y 60,000 pericos muertos cada afo.
Esto significa que 8 de cada 10 pericos muere, o visto de otra forma, por cada perico que la gente
compra, cuatro mueren en el camino al mercado. También se determind la tasa de aseguramientos
de pericos realizados por los inspectores de la Procuraduria Federal de Proteccion al Ambiente
(PROFEPA): los aseguramientos de la PROFEPA representan un promedio de alrededor del 2% del
trafico ilegal anual, se determind también que s6lo un pequefio porcentaje de la captura ilegal anual
se contrabandea fuera del pais. Alrededor de entre el 86% y el 90% de los pericos mexicanos que se
capturan permanecen en el comercio interno. La guacamaya verde ocupa el quinto lugar de las 22

especies de psitdcidos mexicanos en saqueo (Pericos Mexicanos en Peligro 2016).

iv. Marco legal

Desde el 14 de octubre de 2008, la Ley General de Vida Silvestre (LGVS) adiciono el
articulo 60 bis 2, donde se establece que “Ningln ejemplar de ave correspondiente a la familia
Psittacidae o psitacido, cuya distribucion natural sea dentro del territorio nacional, podré ser sujeto
de aprovechamiento extractivo con fines de subsistencia o comerciales”. La Secretaria establece que
so0lo podré otorgar autorizaciones de aprovechamiento extractivo con fines de conservacion o
investigacion cientifica, que Unicamente se otorgaran autorizaciones para investigacion cientifica a
instituciones académicas acreditadas. En esta modificacion se prohibe la importacion, exportacion y
reexportacion de cualquier ejemplar de ave correspondiente a la familia Psittacidae o psitacido,

cuya distribucion natural sea dentro del territorio nacional (Diario Oficial de la Federacion 2008).

El articulo 420 del Codigo Penal Federal (ultima reforma en 2009), impone una pena de
hasta 9 afos de carcel y hasta 3000 dias de multa, para aquellas personas que poseen o que

transporten algin espécimen de vida silvestre y hasta mil dias adicionales o tres aflos mas de prision
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a aquel que tenga o posea animales con intencion de comercializarlos. Este documento fija ademas
penas administrativas a quienes comercialicen con psitacidos o cualquier tipo de vida silvestre,
posean, transporten, o dafien alguna especie que van desde amonestaciones, multas, arrestos por 36
horas, decomisos del espécimen y el pago de los gastos que se generen durante la rehabilitacion de

la especie (Codigo Penal Federal 2009).

v. Estrategias para la conservacion de psitacidos silvestres en
México

En sintesis, la situacion actual de las guacamayas verdes estd definida por una elevada tasa de
extraccion, sumada a la pérdida progresiva del habitat, pocos nacimientos anuales y en general una
baja tasa de recuperacion. Actualmente, la recuperacion de poblaciones silvestres en peligro de
extincion amerita atacar y evitar las causas que llevan a la extincién y ponen en peligro a las
especies evitando que estas mismas causas se presenten de nuevo. Las estrategias especificas
consisten en la conservacion y recuperacion del héabitat y la conservacidon y recuperacion de las
especies con refuerzos poblacionales, reintroducciones y el resguardo y reproduccion de ejemplares
de valioso material genético en UMAs. El Subcomité Técnico Consultivo para la Conservacion,
Manejo y Aprovechamiento Sustentable de los Psitacidos de México (dentro del entonces llamado,
Programa de Recuperacion de Especies Prioritarias, de la Secretaria de Medio Ambiente y Recursos
Naturales) establecio desde el afio 2000 una serie de estrategias y escenarios meta para la
conservacion de los psitdcidos mexicanos, con fundamento en aplicaciones especiales de zootecnia
para lograr su cria en cautiverio y obtener pies de cria a partir de las Unidades de Manejo para la
Conservacion de la Vida Silvestre (conocidas como UMAs). Para esto, recomendaron que los
ejemplares provinieran exclusivamente de decomisos o criaderos, con el objeto de disminuir o
evitar su extraccion a partir de poblaciones silvestres. Asimismo, establecia que se desarrollaran las
investigaciones y estudios necesarios para promover su reproduccion en cautiverio, garantizar un
manejo genético adecuado de los mismos, y reintroducir aquellas especies que asi lo requirieran
(SEMARNAP-INE 2000). Estas metas sirvieron como base para los actuales Programas de Accion
para la Conservacion de las Especies (PACE) (SEMARNAT 2012). El presente estudio, aporta
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datos para colaborar con el logro de dichas metas y realizar recomendaciones para las propuestas de
conservacion y recuperacion de la especie a partir de estudios genéticos, de tal forma que se evalte
la factibilidad de integrar dentro de las estrategias para la recuperacion de las poblaciones silvestres
a los individuos provenientes del trafico ilegal y aquellos criados en cautiverio, considerando para
ello, los resultados de su estudio, asi como también se debe considerar de manera practica la
revision de protocolos de manejo zoosanitario, de rehabilitacion, liberacion y reproduccion de
psitacidos. Con el presente estudio, se puede evaluar el brindar la oportunidad individual a los
ejemplares que viven decomisados o en cautiverio, de ser liberados en sus regiones probables de
origen sin crear alteraciones en la estructura de poblaciones, o bien, ser canalizados hacia

programas reproductivos de conservacion o recuperacion de la especie.

vi. Genotipificacion de fauna silvestre como herramienta para la

conservacion

La técnica de genotipificacion puede ser definida como el método utilizado para la
determinacion del perfil genético de un individuo o una poblacidén y sus variantes genéticas con
base en marcadores moleculares previamente seleccionados. Un marcador genético o marcador
molecular es un segmento de DNA con una ubicacidn fisica identificable en un cromosoma y cuya
herencia genética se puede rastrear. Los microsatélites son marcadores repetitivos constituidos por
secuencias cortas o fragmentos de 1 a 6 pares de bases nucleotidicas (di, tri, tetra, penta nucleotidos,
etc.) que se repiten en tdndem un elevado niumero de veces (SSRs, Short Sequence Repeats), por
ejemplo: (CA)n. La variacion en el nimero de repeticiones (n) crea diferentes alelos. Entre una de
las ventajas para el analisis de microsatélites es que presentan herencia mendeliana simple y son
codominantes (pudiéndose diferenciar los individuos homocigéticos de los heterocigoticos), son
altamente mutables y tienen un nimero muy alto de alelos en un mismo locus (polimdrficos)
(Falconer y Mackay 1996, Gonzalez 2003, Allendorf y Lukart 2007). “Son particularmente utiles, y
en general, los marcadores ideales en casos de asignacion de un individuo a un grupo de origen

probable” (Gonzalez 2003). Generalmente se encuentran en zonas no codificantes del ADN
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(Heterocromatina), sin embargo se les puede encontrar también en regiones codificantes
(Eucromatina) asociados a la deteccion de enfermedades y presencia de caracteristicas morfoldgicas
(Hancock 1999, Carrington et al. 1999, Shibata 1999, Utsch et al. 2002, Sears et al. 2007). Son
utilizados como marcadores moleculares en una gran variedad de aplicaciones como pueden ser
parentescos y estudios de poblaciones. Esto se debe a su capacidad para generar una huella genética
personal o perfil genético. Actualmente, se pueden disefiar dichos marcadores moleculares para
varias especies ya que los microsatélites estan mas o menos distribuidos a lo largo de todo el
genoma de los organismos eucariontes (Hancock 1999, Chistiakov et al. 2006, Allendorf y Lukart
2007). El uso de los microsatélites ha tenido un gran impacto en el estudio de la genética de
animales, plantas y seres humanos desde su descubrimiento en 1989. (Weber y May 1989) Del
mismo modo, los estudios de ligamiento hacen de los microsatélites una herramienta util en la
deteccion de enfermedades (Carrington et al. 1999, Shibata 1999, Utsch et al. 2002). Los
microsatélites se conforman, cada uno, por un motivo repetitivo, en el cual se encuentra contenido
la secuencia repetida que denota la variacion segun el numero de repeticiones (n), y dos regiones
flanqueantes, las cuales se encuentran a ambos lados del motivo repetitivo y a partir de ellos se
pueden disenar los primers, iniciadores o cebadores (Figura 13). Para que un microsatélite sea
considerado util como marcador molecular, toda la variacién de la secuencia o polimorfismo debe
hallarse dentro del motivo repetitivo, mientras que las regiones flanqueantes deben estar altamente
conservadas, al punto de no presentar ninguna variacion de secuencia para que pueda ser un
marcador identificable en un segmento de DNA. (Hancock 1999, Gonzalez 2003, Allendorf y
Lukart 2007).

Para poder diferenciar dos microsatélites que varian sélo en su numero de repeticiones,
necesitamos hacer una Reaccion en Cadena de la Polimerasa (PCR), ya que ésta nos permite
replicar un alto ntimero de veces el segmento de interés, generando copias del mismo peso
molecular correspondientes al numero de repeticiones del motivo repetitivo. Para ello, se disefian
primers o iniciadores (también llamados cebadores), que son pequefios fragmentos de DNA
complementarios a las regiones flanqueantes (altamente conservadas), y que permiten amplificar o

producir un alto numero de copias del microsatélite (Vazquez-Lobo y Morales-Garcia 2014). Los
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fragmentos producidos son separados de acuerdo a su longitud en pares de bases a través de la
técnica de electroforesis, los fragmentos mas pesados se separaran de los mas ligeros pues éstos
ultimos migraran mas rapido hacia el polo positivo (recordando que el DNA posee moléculas
cargadas negativamente) (Fierro 2014), visualizdndose en forma de banda. Con una escalera de
referencia en pares de bases (pb) podemos darnos una idea mas o menos precisa de la longitud del

fragmento de interés en pb.

Figura 13. Composicion de los microsatélites. Ejemplo de primer AgGT21 disefiado para la especie
Amazona guildingui. Los cebadores se disefian con base en los flancos altamente conservados.

Una vez realizada la electroforesis, podemos comparar unos microsatélites con otros,
siempre y cuando sean alelos de un mismo motivo repetitivo. Estos alelos se heredarian de manera
codominante, es decir, que en cada locus un individuo podria presentar uno o mas alelos
dependiendo la variacion del microsatélite. Las guacamayas verdes, y las aves en general, son
organismos diploides, es decir, poseen dos juegos completos de cromosomas y por lo tanto para un
locus de un microsatélite, pueden presentar un alelo (si ambos progenitores transmitieron alelos de

la misma secuencia y tamano) o dos alelos (si cada progenitor heredd un alelo de tamafo diferente).
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Actualmente, los microsatélites desarrollados para especies particulares pueden con
frecuencia ser aplicadas a especies emparentadas donde se evalia que se presente “amplificacion
cruzada”, pero el porcentaje de loci que se amplifican satisfactoriamente puede disminuir cuando
aumenta la distancia genética (Gebhardt y Waits 2008, Presti et al. 2011). Gracias a investigaciones
donde se emplean los microsatélites, se han determinado parametros genéticos importantes como el
grado de variabilidad genética en varias especies de psitacidos (Nader et al. 1999, Caparroz et al.

2003, Gebhardt y Waits 2008, Presti et al. 2011).

En cuanto a las aplicaciones para la conservacion de las especies silvestres, podemos
encontrar con estas técnicas las caracteristicas que distinguen a un individuo haciéndolo tunico
“huella genética”, es posible identificarlo dentro del mercado ilegal cuando se estandaricen varios
microsatélites con diferentes longitudes nucleotidicas, ya que los mas ttiles son los tetranucledtidos,
aunque pueden incluso ser di, tri o pentanucle6tidos. Para los seres humanos, sobre todo en Ciencias
forenses y criminalisticas, se necesitan de 13-20 microsatélites que generan combinaciones unicas y
precisas para cada individuo (CODIS FBl.org 2015; Hares 2015). Se podrian identificar también
dentro de los centros de decomiso e incluso UMAS o PIMVS evitando el lavado de individuos y
devolviendo individuos decomisados a su probable poblacion de origen. Del mismo modo, cuando
se observa la diversificacion de una poblacion o un grupo de individuos, es posible crear estrategias
de manejo en cautiverio asegurando la calidad genética de los individuos para mantener un
“reservorio” (Woodworth et al. 2002, Frankham 2015) que permita ayudar a las poblaciones
silvestres con refuerzos poblacionales, seleccion de entrecruzamientos cautiverio evitando
parientes, etc. Para este fin, se han utilizado incluso desde 3 microsatélites (Soberanes-Gonzalez
2008) y para comprobacion de especies de psitacidos cercanos se ha utilizado incluso 1
microsatélite (AgGT17) (Abe et al. 2012).

Ya de manera practica en las tareas experimentales, los microsatélites tienen generalmente
caracteristicas que se deberian tomar en cuenta para ser utilizados en los estudios de diversidad de
las poblaciones silvestres. A continuacion se enlistan algunas de las caracteristicas observadas que

hacen de los microsatélites herramientas de utilidad para los estudios genéticos:
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e Alta variabilidad

e Herencia estable

e Repetibilidad y precision en la amplificacion

e No presencia de alelos nulos

e Condiciones de amplificacion faciles, rapidas, econdmicas y automatizables
e Sensibilidad a bajas concentraciones de DNA

e Segregacion independiente

vii. Genotipificacion de Ara militaris

Con anterioridad se describieron los estudios relacionados con el uso de microsatélites como
marcadores moleculares enfocados en la filogeografia de Ara militaris, donde Rivera-Ortiz, en
2014, a partir de 8 microsatélites (Figuras 11, 12 y 15) encuentra una separacion genética entre
dos grupos poblacionales silvestres al parecer demarcados por las barreras geograficas del Eje
Neovolcanico Transversal y Altiplano Central. También se muestran individuos con ambos
genotipos e individuos en el Pacifico con genotipo totalmente correspondiente al Golfo, esto
puede deberse a que atn no se ha eliminado ese genotipo del Pacifico o a migraciones, u otras

causas de flujo de genes entre ambas vertientes (Figura 11).

Locus Sequence (5°-3°) °T Allelic size _ F;enetic Diversity
range Nt Nar Hp He Fis

UnaCT21" CTTTCCCATACTTAGCCATA 58 153-277 20 4 048 0.63 023
UnaCT32" TCTTGCTTATTCTTICCCCAG 56 248-268 27 4 078 072 -0.09
UnaCT43" TCATCCTATCACCAGAAGG 60 184-216 14 3 0.68 0.70 0.017
UnaCT74" CTGGACTGCTGCTCTTAAA 58 138-190 15 3 0.57 063 0.08
UnaGTS5 TCTGCCCTCTGTCTTATGCC 58 181-257 13 4 0.76 075 -0.01
AgG'l"l'.-'° CCTGGATGTGCTCTGTGAG 60 134-242 21 3 081 065 -025
AgGT19+ CCTGCCTCCCAAAAGAACT 60 167-189 12 2 0.66 0.64 -0.03
AgGT32+ ACCCAGCTTCAGGTTTGTA 60 78-120 20 4 056 065 0.12
Overall 151 28 0.66 0.67 0.005
“Caparroz et al. 2003, Russello et al. 2001, "Russello et al. 2005

"HWD. Bonferroni correction P > 0.05

Figura 14. Tabla de microsatélites y medidas de la diversidad genética obtenidos por Rivera-Ortiz
(2014).
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Figura 15. Mapa elaborado por Rivera-Ortiz (2014) que muestra K=2 (2 clusters) (colores verde y
rojo) distribuidos de manera diferente en las vertientes del Golfo y del Pacifico.

Para describir la constitucion genética de un grupo de individuos (diploides), en palabras
simples, tenemos que especificar sus genotipos (AA, Aa, aa) y decir cuantos individuos existen en
cada uno de ellos, su proporcion y porcentaje. Se describe por el conjunto de frecuencias génicas, es
decir, por la especificacion de los alelos presentes en cada /ocus y el nimero o proporcion de los de
los diferentes alelos en cada locus. Las frecuencias génicas de un /ocus concreto en un grupo de
individuos pueden determinarse a partir del conocimiento de las frecuencias genotipicas (Falconer y
Mackay 1996). Entre las utilidades del estudio con microsatélites como marcadores moleculares, se
encuentra el célculo de pardmetros de la diversidad genética a partir de las frecuencias alélicas
(genotipicas). La medida utilizada generalmente para cuantificar la cantidad de variacion genética
debido a loci polimorficos es la heterocigosis, H, que es simplemente la frecuencia de
heterocigotos. H puede expresarse como un valor observado (Ho) o como un valor esperado (He)

calculado a partir de las mencionadas frecuencias génicas observadas. Estos valores seran diferentes
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si la poblacion no esta en equilibrio Hardy-Weinberg, la ley menciona que en una poblacion grande
con apareamientos aleatorios, sin seleccion, mutaciéon o migracion las frecuencias génicas y
genotipicas permaneceran constantes de generacion en generacion (Falconer 1996) (p2, 2pq, q2). Es
comun que las poblaciones naturales se subdividan en pequenas poblaciones, en cautiverio las
poblaciones y colonias reproductivas son generalmente pequeiias, por lo tanto es muy posible que
ocurra el llamado “proceso dispersivo” que generard cambios en el equilibrio Hardy-Weinberg
teniendo en general consecuencias como la deriva génica, diferenciacion entre subpoblaciones,
uniformidad dentro de las subpoblaciones e incremento de la homocigosis (consanguinidad). Existe
un limite al proceso dispersivo llamado indice de fijacion (F), “cuando un alelo alcanza la
frecuencia de 1, se dice que se ha fijado, y si es de 0 se dice que se ha perdido y los individuos de
esta linea son altamente consanguineos” (Falconer y Mackay 1996) siendo resultado del
apareamiento entre individuos emparentados por ascendencia o endogamicos. Wright, en 1951
(Pifieiro et al. 2008), introdujo un método para partir el coeficiente de endogamia en una poblacion
subdividida (Fit) entre el componente debido a apareamientos no aleatorios dentro de poblaciones
(Fis) y la subdivision entre poblaciones (Fst). Asi, la endogamia total tendria un componente generado
por la cruza entre parientes dentro de una poblacion (Fis) y otro por el balance entre deriva génica o
procesos de dispersion y flujo génico (Fst) (Pifieiro et al. 2008 ). Los valores de Fst indicaran qué tan
aislada estard una poblacion para indicar que existe deriva genética, o si bien, no hay divergencia o
diferenciacion genética (<0.05 pequetia, 0.05 a 0.15 moderada, 0.15 a 0.25 grande y >0.25 muy
grande) (De Vicente et al. 2004).

Con el uso de los microsatélites entonces, podemos estimar parametros de variacion
genética. Ya en un enfoque practico, el nivel de heterocigosis que se encontrd utilizando
microsatélites como marcadores moleculares para las poblaciones silvestres de Ara militaris
mexicanus es moderado o intermedio (HE = 0.63) lo cual podemos interpretar como que las
presiones ambientales y antropomorficas aun no han afectado drasticamente a dichas poblaciones.
En comparacion con otras especies de psitacidos donde también se emplearon microsatélites,
Cyanopsitta spixii, Anodorhynchus leari y Anodorhynchus hyacinthinus presentan niveles de

heterocigosidad més bajos con He: 0.36-0.51 y se contrasta con Ara macao y Ara ararauna que
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presentan He: 0.86 y 0.80 respectivamente. (Nader et al. 1999, Caparroz et al. 2003, Faria et al.
20006, Presti et al. 2011, Rivera-Ortiz 2014).

Los microsatélites, como ya se menciono, pueden presentar amplificacién cruzada con otras
especies; los que han sido utilizados para Ara militaris tienen motivos repetidos correspondientes a
dinucledtidos y fueron disefiados para Ara ararauna y Amazona guildingui (Rusello et al. 2001,

Rusello et al. 2005, Caparroz et al. 2003).

En el presente estudio se utilizaran cebadores disefiados para otras especies de psitacidos
correspondientes a motivos repetitivos dinucleotidos que presentan amplificacion cruzada con
varias especies de psitacidos y alto grado de polimorfismo para determinar la variabilidad genética
de las poblaciones cautivas, asi como posibles grupos genéticos diferentes o estructuras genéticas
diferentes presentes en los individuos provenientes del trafico ilegal y colonias reproducidas en
cautiverio en el pais debido al intercambio de ejemplares de origen desconocido entre zoologicos y

el trafico ilegal.
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IV. HIPOTESIS

Hipétesis nula:
Es posible que las poblaciones cautivas del pais provengan de Ara militaris mexicanus, y que en
las mismas se presenten grados de endogamia y menor diversidad genética comparadas con las

poblaciones silvestres.

Hipotesis alterna:
Es posible que en las poblaciones cautivas del pais se encuentren grupos genéticos diferentes a
los reportados en las poblaciones silvestres debido al intercambio de ejemplares de origen

desconocido y trafico ilegal.
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OBJETIVOS

a. GENERAL
Aplicar la técnica de genotipificacion en individuos de Ara militaris provenientes de
cautiverio y trafico ilegal para determinar parametros de diversidad genética utiles en las

actividades de conservacion de la especie.

b. ESPECIFICOS

Estandarizacion de la técnica de genotipificacion con primers no especificos en la especie
Ara militaris.

Analizar la estructura genética existente en los individuos nacidos en cautiverio y trafico
ilegal tomando como referencia muestras de individuos silvestres de las vertientes del Golfo
y Pacifico y observar las posibles diferencias existentes con los grupos genéticos naturales
debido al intercambio de individuos con origen geografico desconocido.

Estimar parametros de variabilidad genética con base en frecuencias alélicas (H&WE, A,
Ae, He, Ho, Fst, Fis, Fit) entre los individuos de las diferentes UMAs y con base en esta

informacion hacer propuestas en cuanto al manejo reproductivo de las colonias.
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VI. MATERIAL Y METODOS

Para lograr la genotipificacion se ajusto y estandarizo con base en trabajos anteriores el uso de
cebadores “primers” disefiados para amplificar los /oci de los microsatélites de otras especies de
psitacidos (no especificos para Ara militaris) que han presentado amplificacion cruzada y
variabilidad, ya que no existen cebadores disefiados especificamente para la especie Ara militaris
(1). Posteriormente, tomando como referencia muestras de individuos silvestres de las vertientes del
Golfo y/o Pacifico, se analiz6 la estructura genética existente en los individuos nacidos en
cautiverio y trafico ilegal, observando las posibles diferencias de origen debido al entrecruzamiento
entre individuos de origen geografico desconocido (2). Se estim6 con la matriz de datos generada a
partir de muestras tomadas de individuos provenientes de trafico ilegal y de cautiverio, la
variabilidad genética existente en las poblaciones de las diferentes UMAs y pardmetros genéticos
como el numero de alelos obtenidos por locus (A), el nimero efectivo de alelos por locus (Ae), la
heterocigosidad observada y esperada (Ho y He) y estadisticos F (Fis, Fst y Fit) que generaran

informacion 1til para el manejo de las colonias en cautiverio (3).

1. Para la estandarizacion de la técnica de genotipificacion con primers no

especificos en la especie Ara militaris

1. Permisos obtenidos

Se obtuvo el permiso de colecta para 100 muestras sanguineas en individuos de la especie

Ara militaris cautiverio OFICIO NUM.SGPA/DGVS/06462/14 (Apéndice I)

i1. Ejemplares de estudio

Previo a la toma de muestra sanguinea de los ejemplares, se realizd un examen fisico general

basico (Figuras 16-19) con el apoyo y supervision de los Médicos Veterinarios encargados del Area
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y de acuerdo a lo descrito por Franco-Ochoa (2013). No se colectaron muestras sanguineas de
aquellos ejemplares con signos de enfermedad que comprometieran la vida del animal ante la toma
de muestra. Se obtuvieron 99 muestras sanguineas en tarjetas FTA Whatman ® de individuos de
Ara militaris provenientes de diferentes zoologicos y del CIVS Guadalajara (Cuadro 2). En el
Apéndice II se muestran las identificaciones de cada ejemplar correspondientes al estudio y el

anillo, microchip o marcaje temporal propio del lugar de procedencia.

Figura 16.Examen fisico general en individuo adulto: Auscultacion.
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Figura 17.Examen fisico general: herida en tarso provocada por un objeto punzocortante.

Figura 18. Examen fisico general en polluelo.
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Figura 19.Examen fisico general. Pesaje: Se coloco al individuo en un saco obscuro con ventilacion.

Cuadro 2. Numero de muestras analizadas de individuos Ara militaris en cautiverio

LUGAR DE PROCEDENCIA N TOTAL: 99 TEJIDO

Parque ecoarqueoldgico XCARET (QROO) 29 Sangre en FTA
CIVS Guadalajara( Gdl.JAL) 21 Sangre en FTA
Parque Agua Azul (Juriquilla, JAL.) 8 Sangre en FTA
Villa Fantasia ( GdI.JAL) 5 Sangre en FTA
Zoologico de Guadalajara (gdl, JAL) 15 Sangre en FTA
AFRICAM safari (PUE.) 14 Sangre en FTA
Reavyfeex (QRO) 7 incluyendo «Petray RFEXQT328%* Sangre en FTA

*El ejemplar RFEXQT328 perteneciente a Reavyfeex se liberd en Sotano del Barro por parte de un proyecto de
investigacion, en este estudio se podra corroborar si el individuo se asemeja a los individuos silvestres de esa poblacion.
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Se obtuvieron 12 muestras de individuos silvestres obtenidos para el estudio de referencia
perteneciente a la Coleccion Nacional de Aves y el Laboratorio de Genética de la Conservacion,

Instituto de Biologia, UNAM Cuadro 3).

Cuadro 3. Numero de muestras de individuos silvestres e informacion de colecta

LUGAR DE PROCEDENCIA N TOTAL: 11 TIPO DE TEJIDO
E IDENTIFICACION

Culiacan Sinaloa.(Tiberio Monterrubio Colector) 2 Extraccion de pluma
510TM CNAV UNAM)

55TM CNAV UNAM.

Sonora (1959) 1 “Toe Pad” de Museo
SP01398TP CNAV UNAM

Jalisco 2

SPAA46 CNAV UNAM Sangre FTA

JALSILV CNAV UNAM Pluma
Michoacan (1965) 2 “Toe Pad” de Museo
P001124 CNAV UNAM

P001125 CNAV UNAM

Guerrero (1987) 1 Piel
P01126 CNAV UNAM

La Concordia Sinaloa (Yamel Rubio Colector) 3 Pluma
SCON1R CNAV UNAM

SCON2R CNAV UNAM

SCON3R CNAV UNAM

Sierra Gorda Querétaro (Reeavyfeex Colector) 1 Pluma
SGQ2014 CNAV UNAM

ii1. Recoleccion y almacenamiento de las muestras para el estudio

geneético

La muestra sanguinea de los individuos procedentes de cautiverio se obtuvo de la vena ulnar
superficial con aguja calibre 23G y jeringas de 1ml, previa desinfeccion de la zona con clorhexidina
y alcohol 70% respetando un volumen de extraccion seguro de 0.1ml (menor a 0.3-0.6 ml por cada
100g de peso corporal) (FAO 2007) y sin anticoagulante (Figura 20). Los individuos se contuvieron

fisicamente con una toalla evitando la compresion de la cavidad celomica. Una vez extraidas, las
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muestras de sangre periférica se vertieron en tarjetas Whatman FTA® (Solarte-Portilla et al. 2009,
Perozo et al. 2006) (Figura 21). Las muestras se dejaron secar a temperatura ambiente en un lugar
aséptico y libre de humedad evitando la contaminacion, posteriormente se almacenaron en sobres de
papel con identificacién propia del individuo y sobres de silicon adsorbente de humedad. Las
muestras de plumas se mantuvieron en sobres de papel libres de humedad con la identificacion

correspondiente y las muestras de pieles secas se mantuvieron en tubos Eppendorf®.

Figura 20. Toma de muestra sanguinea a partir de vena ulnar superficial.
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Figura 21. Muestra sanguinea en tarjeta FTA Whatmann® almacenada en sobre con identificacion
(Especie, nimero de tarjeta, microchip o anillo, lugar de procedencia, fecha de colecta, Colector)

iv. Extraccion de las muestras para el estudio genético.

El procesamiento de las muestras se realiz con el equipo y materiales del Laboratorio de
Genética de la Conservacion, en el Instituto de Biologia, UNAM. La Extraccion de DNA de plumas
y pieles secas se realizo siguiendo el protocolo del kit de purificacion QIAGEN DNeasy ® Blood &
Tissue Kit (Figura 22) (QIAGEN 2011) y la extraccion de DNA de las tarjetas FTA se realiz6
siguiendo el protocolo fenol-cloroformo: alcohol isoamilico utilizando 2 discos de 2mm de
diametro (QIAGEN modificado, 2006; Villafafie y Posso-Duque modificado, 2009) (Figuras 21, 23,
24). Para validar la obtencion de DNA se realizaron geles de agarosa (2uL de DNA, 2 pL de
Tincion fluorescente Gel Red, 2 pLL de Buffer LB y 2 uLL de Escalera 50pb) al 2% visualizados con
Rayos Ultravioleta (Figura 25) y la pureza de la extraccion se comprob6 utilizando tecnologia de
refractometria con NanoDrop 2000 (Thermo Fisher Scientific 2009) considerando una DO 260/280

(Densidad Optica) y una concentracion de DNA mayor a 30 nanogramos por microlitro para
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extraccion desde FTA. Las extracciones de museo mostraron concentraciones menores a 10

nanogramos por microlitro.

Figura 22.Tubo
contenedor QIAGEN
DNeasy®Blood and

Tissue Kit con muestra.

Figura 23. Extraccion con fenol-
cloroformo. Después de la centrifugacion,
la fase transparente corresponde al fenol y
la fase obscura al cloroformo con la
muestra sanguinea. En la parte central se
observan los discos de la tarjeta FTA.
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Figura 24.Precipitacion del DNA con alcohol, en protocolo de extraccion fenol-cloroformo.

v. Amplificacion de fragmentos

Se seleccionaron 11 primers/cebadores para loci microsatélites polimorficos nucleares
disefiados para las especies Amazona guildingui (Rusello et al. 2001, Rusello et al. 2005) y Ara
ararauna (Caparroz et al.2003) con alta variabilidad y que presentaron amplificacion cruzada para
otras especies de psitacidos (Gebhardt y Waits 2008, Presti et al. 2011) Siete de los microsatélites
seleccionados fueron utilizados por Rivera-Ortiz para Ara militaris. (Rivera-Ortiz 2014). En el
Cuadro 4 se muestran los primers/cebadores para los loci seleccionados con el nimero de acceso en
GenBank (NCBI 2015), asi como la secuencia correspondiente a los flancos conservados y motivo

repetitivo del microsatélite.



44

Cuadro 4. Primers para Loci microsatélites seleccionados, secuencia y unidad de repeticion

Primers/Locus seleccionado, n° acceso Secuencia de iniciadores: Unidad de
de GenBank y especie Forward-Reverse (5°-3°) repeticion
UnaCT21 F:CTTTCCCATACTTAGCCATA (GT)n(CTT)(GT)n
(AYZ44483) (Ara ararauna) R:AGACATTTCAAGACCGTGCC

UnaCT32 F: TCTTGCTTATTCTTCCCCAG (GT)n
(AYZ44484) (A.ararauna) R:ACCACCACCAGGAAGCACGG

UnaCT43 F: TCATCCTATCACCAGAAGGG (GT)n
(AYZ44486) (A.ararauna) R:CTTGAGGACAGTGCAGAGGG

UnaCT74 F: CTGGACTGCTGCTCTTAACA (GT)n
(AYZA44487) (A.ararauna) R:AGCCTGAAGTGAACTGCATG

UnaGT55 F: TCTGCCCTCTGTCTTATGCC (GTn(AT)n
(AYZ44488) ( A.ararauna) R: ACTTTGGTTTGTCCCTGC

AgGT17 F: TGAGTAAGGGCTGTGCAATG (GT)n
(AF339759) (Amazona guildingui) R:GCCTCAAGTTCTCCATTTCC

AgGT19 F: CCTGCCTCCCAAAAAGAACT (CA)n
(AY878248) (A. guildingui) R:ATGTATATCAACATTGACTCCTGG

AgGT32 F:GCCTGATCTCAGAAGGAAGG (CA)n
(AY878251) (A. guildingui) R: CCTTGCGTTACTCCCACCT

AgGT21 F: TCCCAGGCCAACACATTTAC (GT)n
(AF339760) (A. guildingui) R: GCTTAGTGCATATCCCAAGCTA

AgGT42 F:GGCAGTCAGAAGCACCACAT (GT)n
(AY878252) (A. guildingui) R: TGGGGTAATGGAAGGAGTGA

AgGTI0 F:TCCACAATTCTACCGAAGTGG (GT)n
(AY878255) (A. guildingui) R: ACAGACACATCACTCCCCAAC

Se utilizoé una concentracion de 10ng/ microlitro de los primers seleccionados. Para obtener
el marcaje de las curvas patron de los alelos se utilizaron colorantes fluorescentes (fluordéforos o
fluorocromos) diferentes (FAM/azul, PET/rojo,VIC/verde, NED/negro) con una concentracion de
Spicomol/uL: Una CT21 (marcado con FAM), UnaCT32 unido al oligonucledtido M13 marcado
con FAM; UnacT43 unido al oligonucleotido M13 marcado con VIC; UnaCT74 marcado con PET;
UnaGTS55 unido al oligonucledtido M13 marcado con FAM; AgGT17 marcado con NED; AgGT19
marcado con VIC; AgGT32 unido al oligonucledtido M13 marcado con VIC; AgGT21 marcado
con VIC; AgGT42 marcado con VIC y AgGT90 marcado con FAM (Cuadros 5 y 6). Se realiz6 la
amplificacion a partir de Reaccion en Cadena de la Polimerasa (PCR) con termocicladora eppendorf
vapo.protect ® y utilizando el Quit de amplificaciéon Qiagen multiplex PCR kit ® (Contiene DNA
Polimerasa, Magnesio, dNTPs: dATP,dCTP,dGTP,dDTTP) iniciando con un programa de

amplificacion standard (QIAGEN 2010) para amplificaciones con primers marcados con
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fluorocromos, y con un programa de amplificacion modificado (Bayona 2013)para amplificaciones
con primers marcados con fluorocromos unidos a oligonucle6tidos M13. En general, se utilizd un
volumen de reaccion de 5-6 puL con 0.5-2 uL de templado (DNA) y realizando las modificaciones
pertinentes a las variables para estandarizar el método. Primero se realizaron reacciones
individuales para cada primer (Cuadro 5 en APENDICE III) y posteriormente se realizaron
reacciones en multiplex (Cuadro 6 en APENDICE IV) para aminorar la cantidad de reactivos en la
genotipificacion de todas las muestras. Para validar la amplificacion de fragmentos se realizaron
geles de agarosa al 2% que posteriormente a la realizacion de electroforesis (115 volts por 45
minutos en Buffer Tris-Borato-EDTA/TBE al 1%) se visualizaron con rayos UV (1uL de DNA, 2 pL
de Tinciodn fluorescente Gel Red®, 2 pL de Buffer Litio/Borato LB y 2 uL de Escalera 50pb) (Figuras
25 y 26). Los rangos de referencia para identificar los fragmentos de interés se obtuvieron a partir
de los estudios de amplificacion cruzada realizados por Presti et al. (2011) y Gebhardt y Waits
(2008) para otras especies del género Ara y del tamafio de los fragmentos obtenidos por Rivera-
Ortiz (2014) para Ara militaris (Cuadro 7). Se repitieron los andlisis por primer individual y
multiplex al menos 3 veces para validar la repetibilidad del método y considerar la estandarizacion

de las condiciones de amplificacion.

Figura 25.Mezcla de 1uL
de DNA, 2 pL de Tincion
fluorescente Gel Red®, 2
pL de Buffer Litio/Borato
LB y 2 pL de Escalera
50pb para visualizacion
con rayos UV.
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Figura 26. Visualizacion de bandas de DNA amplificado con Rayos Ultra Violeta. Muestras de
DNA: llc, 12¢, 14c, 15¢c, 17¢c, 22¢c, 23c, 2az, escalera (E) de 50pb y blanco negativo. Peso
molecular del microsatélite: 150 a 200 pb
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Cuadro 7. Rangos de referencia del tamaiio de los fragmentos

Locus Fluoroforo  Referencia para el tamano de los fragmentos
Rivera-Ortiz ( Presti et Gebhardt y Waits
2014) para al.(2011) para  (2008) para Ara
Ara militaris  Ara macao macao
AgGT17° NED 134-242 222-246 107-133
UnaCT21* FAM 153-277 243-273 152-190
AgGT19° VIC 167-189 190-202 172-188
AgGT21° VIC NT 299-333 174-200
UnaCT74* PET 138-190 245-267 155-177
UnaCT43* FAM 184-216 191-215 145-153
AgGto0° FAM NT NT 186-212

¢ Disefiados para Amazona guildingui: Rusello et al.2001, Rusello et al.2005.
*Disefiados para Ara ararauna: Caparroz et al.2003.

vi. Genotipificacion

Una vez obtenida la visualizacion optima de los productos amplificados en gel de agarosa, los
productos de la PCR fueron mezclados con formamida, escalera Gene Scan LIZ 500 (Applied
Biosystems) y desnaturalizados por 5 min a 95°C para su andlisis por electroforesis capilar con
secuenciador Life technology 3500x1 (24 capilares) en el Laboratorio de Secuenciacién de la
Biodiversidad y la Salud del Instituto de Biologia de la UNAM. A partir de los electroferogramas
resultantes de la electroforesis capilar, se utilizaron los softwares analizadores de genotipo GENE
MARKER HID ® (Figuras 27-35), GENE MAPPER v 4.1® y TANDEM con la finalidad de
obtener los rangos de alelos de cada microsatélite para la especie Ara militaris, con los cuales se
cred una matriz de datos con los perfiles genéticos de cada individuo para sus respectivos analisis
(Cuadro 8 en APENDICE V). Con el programa GENALEX 6.3 se calcularon las probabilidades
de la combinacidn genotipica de cada individuo para utilidad de identificacion individual o huella
genética asi como la identificacion de los genotipos iguales y la aproximacion de los grados de
parentesco en los diferentes grupos de cautiverio de acuerdo al estimador de Queller y Goodnight

(1999) (Cuadros 9 y 10).
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2. Para analizar la estructura genética existente en los individuos nacidos

en cautiverio y trafico ilegal.

Tomando como referencia muestras de individuos silvestres de las vertientes del Golfo y
Pacifico y para observar las posibles diferencias con los grupos genéticos naturales, la matriz de
datos de genotipos se sometido a un andlisis estructural con el programa STRUCTURE 2.3.4
(Rivera-Ortiz 2014, Rueda-Zozaya et al. 2016) que mediante el analisis bayesiano de grupos/
clusters infiere la probabilidad de cada individuo asignandolo a una poblacién con base en las
diferencias significativas en frecuencias alélicas (Figura 39) (Cuadro 11) . El procedimiento
utiliza las Cadenas Markov de Monte Carlo (MCMC) para aproximar y calcular los posibles
grupos/clusters K. La simulacion fue ejecutada utilizando 1,000,000 de periodos “burn” y
5,000,000 de interacciones MCMC utilizando como “poblacion” la UMA o zoologico al que los
individuos pertenecen o si pertenecen a la vida silvestre. Con el método de Evanno utilizado por
el programa Harvester 0.6.92 (Evanno et al. 2005, Earl y Von-Holdt 2012), se selecciond el
nimero de clusters K con mejor aproximacion AK (Figuras 40,42). Adicionalmente, con el
programa GENALEX 6.3 se realiz6 un andlisis de asignacion de grupo “proveniente de Trafico
ilegal o cautiverio” o grupo “silvestre” de acuerdo al logaritmo de méaxima similitud entre las

frecuencias alélicas (Figura 43) (Cuadro 12 en APENDICE VIII).

3. Para estimar parametros de variabilidad genética (A, Ae, He, Ho, Fit,

Fis, Fst,) entre los individuos de las diferentes UMAs.

Como primer paso, se obtuvo el célculo de las desviaciones del equilibrio de Hardy-
Weinberg( H&W) utilizando el test exacto de Fischer con el programa GENEPOP 4.2 ,con
100,000 Cadenas Marcov de Monte Carlo y 100,000 repeticiones (dememorisation) (Cuadro 13)
(Villalobos-Cortés et al. 2009, Rueda-Zozaya et al. 2016 ). Adicionalmente se calculo la
significancia del desequilibrio Hardy-Weinberg (H&W) con GENALEX 6.3 (Cuadro 14).Con
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GENEPOP 4.2 se realizaron ademés pruebas de ligamiento de alelos (Cuadro 15). Con
MICROCHECKER se probo6 la ausencia o presencia de alelos nulos (Figura 44). Para obtener las
frecuencias alélicas (Cuadro 16) (Figura 45), el nimero total de alelos por loci (N76 A), nimero
efectivo de alelos (Ae), la heterocigosis observada y esperada (He, Ho) y los estadisticos F de
Wright (Fis, Fst, Fit) (Cuadros 17-19 y Cuadro 20) se utilizo el programa GENALEX 6.3
(Rivera-Ortiz 2014, Rueda-Zozaya et al. 2016). Con GENALEX 6.3, también se realizo el
analisis de la varianza Molecular AMOVA (Cuadro 22) y se compar?6 la diferenciacion genética

entre pares de grupos (Fst) (Cuadro 21).
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VII. RESULTADOS

Amplificacion de fragmentos

En los cuadros 5 y 6 (APENDICES III Y IV) se muestra detalladamente las diferentes
condiciones que se utilizaron para lograr la amplificacion de los fragmentos de interés
estandarizando el método para el uso de los microsatélites seleccionados y genotipificacion de la
especie Ara militaris. Las figuras (Figuras 25-33) concatenadas al Cuadro 5 (APENDICE III)
muestran la visualizacién de los alelos en el programa GeneMarker HID (2014). De los 11
primers, se seleccionaron Unicamente 7 (UnaCT21, AgGT17, AgGT19, UnaCT43, UnaCT74,
AgGT21 y AgGT90) ya que los primers UnaGT55 y AgGt42 resultaron monomorficos (Figuras
31 y 34), AgGT32 presentd baja variabilidad (2 alelos en el locus) y UnaCT32 presento
inconsistencias en la amplificacion (Figura 28).Los loci AgGT21, con 11 alelos y AgGT90, con
10 alelos mostraron ser altamente polimorficos. UnaCT21 present6 4 alelos, AgGT17 presentd 6
alelos, AgGT19: 7, UnaCT43: 6 y UnaCT74: 5 (Cuadro 5 en APENDICE III). El tamafio de los
fragmentos obtenido fue el siguiente por locus: UnaCT21 (149-170 pb), AgGT17 (107-121 pb),
AgGT19 (184-200 pb), UnaCT43 (197-221 pb), UnaCT74 (148-164 pb), AgGT21 (177-197pb) y
AgGTI0 (188-208pb) (Cuadro 16).
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Figura 27. Visualizacion de escaleras y alelos marcados con diferentes fluorocromos en
GeneMarker HID ®

*LocusAgGT21 (marcado con NED); Locus UnaCT21 (Marcado con FAM); Locus AgGT19
(marcado con VIC)
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Figura 28. Visualizacion de escaleras y alelos para el Locus UnaCT32 (marcado con FAM).
GeneMarker HID ®
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Figura 29. Visualizacion de escaleras y alelos en GeneMarker HID.Locus UnaCT43 (marcado
con FAM) y UnaCT74 (marcado con PET).
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Figura 30. Visualizacion de genotipos Heterocigoticos (alelos 158/160 y 160/164) y
Homocigético (alelo 160/160) para el Locus UnaCT74 (marcado con PET) en GeneMarker HID
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Figura 31. Visualizacion de Locus Monomorfico UnaGT55 en GeneMarker HID donde se
muestra el tinico alelo 203.
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Figura 32.Visualizacion de Heterocigéticos (109/117 y 113/117) y Homocigo6tico (109/109) para
el Locus AgGtl7 marcado con NED en GeneMarker HID
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Figura 33. Visualizacién de individuos Heterocigoéticos para el Locus AgGT21 (180/182 y
184/190) con GeneMarker HID
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Figura 34.Visualizacion de Locus Monomorfico AgGT42 en GeneMerker HID donde se muestra
el tnico alelo 255
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Figura 35.Visualizacion de Alelos (196 y 198) en el Locus AgGT90 marcado con FAM en
GeneMarker HID
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Genotipificacion

Los tamaiios precisos de los alelos para cada individuo se obtuvieron a partir de los
programas GENE MARKER HID, GENE MAPPER v 4.1 y TANDEM. En las muestras que
presentaron problemas para la amplificacion se coloco un cero. La matriz resultante se muestra en
el Cuadro 8 (APENDICE V). Las probabilidades y porcentaje de la combinacion genotipica de
cada individuo se muestran en el Cuadro 9 (APENDICE VI). La menor probabilidad de
combinacién genotipica fue de 4x10™'? (aproximadamente 1 individuo en 10 000 millones) y la
mayor probabilidad de combinacién fue cercana a 0.25 (1 individuo de 4) correspondiente a las
muestras 13C y 1ZG de las que solo se obtuvo la informacién para un locus y por lo cual
presentan un genotipo idéntico (los genotipos repetidos en su totalidad sélo lo presentan estas dos
muestras). La aproximacion de las relaciones de parentesco R en pares por grupo de individuos
de cautiverio se obtuvo con el estimador asimétrico 1 Queller & Goodnight (1999) y se muestra
en el Cuadro 10 (APENDICE VII). Los valores se estiman de -1 a 1, siendo 1 el valor asignado
para gemelos homogaméticos con genotipo idéntico( sin embargo esto puede ocurrir por falta de
informacion en los loci del genotipo ,como en el caso de las muestras 13c y 1zg ); de 0.625 a
0.375 se asigna a relaciones parentales de primer grado: padres, gemelos dicigoticos, hermanos e
hijos ; de 0.375 a 0.125 se asigna a relaciones de parentesco de segundo grado: abuelos, tios,
medios hermanos, sobrinos; 0.125 a 0 se asigna a relaciones parentales de tercer grado
incluyendo bisabuelos, bisnietos y primos hermanos; los valores negativos de R indican que es
altamente improbable que este par de individuos se encuentren emparentados. En el Cuadro 10
(APENDICE VII), los estimadores de parentesco se presentan en valores de mayor a menor,
siendo los valores mas altos las posibles relaciones de parentesco de mayor grado. Los resultados
se compararon con registros reales de algunas UMAs, la asertividad resultante del presente

analisis es de aproximadamente 70%.
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Estructura genética

Con el programa STRUCTURE 2.3.4 y STRUCTURE Harvester se obtuvieron bajo
diferentes modelos de programacion de 2 a 3 grupos genéticos probables (clusters) K=2-3
incluyendo las muestras de referencia de individuos de vida silvestre siguiendo el método de
Evanno (Evanno et al. 2005, Earl y Von-Holdt 2012) (Figuras 36-41). El 100 % de los grupos
muestreados en cautiverio, comparten cierto porcentaje de ambos grupos genéticos (Cuadro 11),
(Figuras 36-38). EI 100% de las muestras de referencia silvestres correspondientes a la vertiente
del Pacifico muestran también que existen 2 grupos genéticos en su estructura (Cuadro 11)
(Figuras 36-38). La muestra de referencia SGQ correspondiente al Sotano del Barro (Vertiente
del Golfo) mostré un 99% de pertenencia a un solo grupo genético correspondiente al cluster rojo
(Cuadro 11). Con el programa GENALEX 6.3, se realiz6é una prueba de asignacion de grupo a
cada individuo a partir del calculo de logaritmos de maxima similitud de las frecuencias alélicas
que presentaron los individuos divididos en 2 grupos: “individuos silvestres” y “procedentes de
cautiverio y trafico ilegal”. El 76% de los individuos pertenecen al propio grupo y el 24% es mas
similar a otro grupo. De los 99 individuos pertenecientes al grupo “procedente de cautiverio o
trafico ilegal”, 22 resultaron mas similares a los individuos silvestres, y de los 12 individuos del
grupo “individuos silvestres”, 5 resultaron mas similares a los grupos de cautiverio. La grafica de
asignacion de grupo obtenida no muestra diferencias marcadas entre la estructura genética del
grupo de individuos silvestres y los individuos procedentes del trafico ilegal y cautiverio. (Figura

42) (Cuadro 12 en APENDICE VIII).
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Figura 36.Grafica de la estructura genética obtenida en los 7 grupos de cautiverio (UMAs y
procedentes del trafico ilegal) y el grupo silvestre a partir de un modelo en el programa
STRUCTURE simulando grupos de individuos no mezclados con frecuencias alélicas
correlacionadas. Las barras verticales representan a cada individuo con segmentos coloreados en
proporcion al grupo genético que pertenece (rojo y verde) K=2. Grupo 1: Silvestres; Grupo 2:
Reavyfeex, Qro; Grupo 3: Parque Agua Azul, Jal; Grupo 4: Villa Fantasia, Jal.; Grupo 5:
Zoologico de Guadalajara, Jal; Grupo 6: CIVS, Guadalajara, Jal.; Grupo 7: Africami. Safari,
Pue.; Grupo 8: XCARET, QRoo.

Figura 38.Proporcion de pertenencia
por grupo de individuos a cada uno de los
clusters o grupos genéticos (cluster 1: rojo,
cluster 2: verde) K=2. Grupo 1: Silvestres;
Grupo 2: Reavyfeex, Qro; Grupo 3: Parque
Agua Azul, Jal; Grupo 4: Villa Fantasia, Jal.;
Grupo 5: Zoologico de Guadalajara, Jal;
Grupo 6: CIVS, Guadalajara, Jal.; Grupo 7:
Africami. Safari, Pue.; Grupo 8: XCARET,
QRoo.
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Figura 39. Grafica de Evano obtenida en
STRUCTURE Harvester que muestra los
grupos o clusters genéticos (K) probables
en las muestras silvestres de referencia, y
cautiverio (procedentes de UMAs vy
trafico ilegal) (k=2).

Figura 40.Grafica de la estructura genética obtenida en los 7 grupos de cautiverio (UMAs y
procedentes del trafico ilegal) y el grupo silvestre a partir de un modelo en el programa
STRUCTURE  simulando grupos de individuos mezclados con frecuencias alélicas
correlacionadas. Las barras verticales representan a cada individuo con segmentos coloreados en
proporcion al grupo genético que pertenece (rojo, verde y azul) K=3. Grupo 1: Silvestres; Grupo
2: Reavyfeex, Qro; Grupo 3: Parque Agua Azul, Jal; Grupo 4: Villa Fantasia, Jal.; Grupo 5:
Zoologico de Guadalajara, Jal; Grupo 6: CIVS, Guadalajara, Jal.; Grupo 7: Africami. Safari,
Pue.; Grupo 8: XCARET, QRoo.
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Figura 41. Grafica de Evano
obtenida en STRUCTURE Harvester
que muestra los grupos K (clusters)
probables en las muestras de

referencia, cautiverio y trafico ilegal
(k=3).
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Figura 37 .Grafica de estructura genética. Cada barra representa un individuo enumerado del 1 al 111 y el grupo al que pertenece
entre paréntesis (eje x). y su probabilidad (0-1) de pertenencia al cluster verde o rojo K=2 (eje y). Grupo 1: Silvestres; Grupo 2:
Reavyfeex, Qro; Grupo 3: Parque Agua Azul, Jal; Grupo 4: Villa Fantasia, Jal.; Grupo 5: Zoologico de Guadalajara, Jal; Grupo
6: CIVS, Guadalajara, Jal.; Grupo 7: Africam. Safari, Pue.; Grupo 8: XCARET, QRoo.
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Cuadro 11. Proporcion de pertenencia por individuo a los diferentes clusters

Ancestria inferida por individuo (STRUCTURE 2.3.4)

Muestra % de datos faltantes Grupo ; Cluster 2(verde)
1 SP01398 (0) 1 :Silvestre/Sonora 0.633 0.367
2 S10TM (0) 1 :Silvestre/Sinaloa 0.315 0.685
3 S5TM (0) 1 :Silvestre/Sinaloa 0.878 0.122
4 SCONIR (28) 1 :Silvestre/Sinaloa 0.951 0.049
5 SCON2R (0) 1 :Silvestre/Sinaloa 0.224 0.776
6 SCON3R (14) 1 :Silvestre/Sinaloa 0.754 0.246
7 SJALSILV (0) 1 :Silvestre/Jalisco 0.665 0.335
8 SPAA046 (14) 1 :Silvestre/Jalisco 0.979 0.021
9 SP01126 (57) 1 :Silvestre/Guerrero 0.843 0.157
10 SP01124 (14) 1 :Silvestre/Michoacan 0.310 0.690
11 SP01125 (42) 1 :Silvestre/Michoacan 0.979 0.021
12 SGQR (14) 1 :Silvestre/Querétaro 0.991 0.009
13 1Irf (0) 2 :Reavyfeex 0.904 0.096
14 2rf (0) 2 :Reavyfeex 0.650 0.350
15 3rf (0) 2 :Reavyfeex 0.613 0.387
16  4rf (0) 2 :Reavyfeex 0.266 0.734
17 5rf (28) 2 :Reavyfeex 0.985 0.015
18 orf (14) 2 :Reavyfeex 0.324 0.676
19  7rf (0) 2 :Reavyfeex 0.800 0.200
20 laz (0) 3 :Agua azul 0.075 0.925
21  2az (0) 3 :Agua azul 0.138 0.862
22 3az (0) 3 :Agua azul 0.815 0.185
23  4daz (0) 3 :Agua azul 0.427 0.573
24  Saz (0) 3 :Agua azul 0.581 0.419
25  6az (85) 3 :Agua azul 0.241 0.759
26 Taz (14) 3 :Agua azul 0.110 0.890
27 8az (57) 3 :Agua azul 0.483 0.517
28 1Ivf (57) 4 :Villa fantasia 0.225 0.775
29 2VF (57) 4 :Villa fantasia 0.239 0.761
30 4vf (42) 4 :Villa fantasia 0.314 0.686
31  5vf (57) 4 :Villa fantasia 0.675 0.325
32 6vf (42) 4 :Villa fantasia 0.673 0.327
33 10zg (0) 5 :Zoolodgico de GDL. 0.892 0.108
34 1lzg (42) 5 :Zoolbdgico de GDL. 0.377 0.623
35 12zg (0) 5 :Zoolbdgico de GDL. 0.053 0.947
36 13zg (0) 5 :Zooldgico de GDL. 0.701 0.299
37 15zg (14) 5 :Zooldgico de GDL. 0.069 0.931
38 16ZG 0) 5 :Zooldgico de GDL. 0.574 0.426
39 17zg (0) 5 :Zooldgico de GDL. 0.388 0.612
40 19zg (0) 5 :Zooldgico de GDL. 0.195 0.805
41  lzg (85) 5 :Zooldgico de GDL. 0.447 0.553
42 3zg (14) 5 :Zooldgico de GDL. 0.151 0.849
43 4zg (42) 5 :Zooldgico de GDL. 0.208 0.792
44 5zg (85) 5 :Zooldgico de GDL. 0.197 0.803
45  Tzg (0) 5 :Zooldgico de GDL. 0.126 0.874
46 8zg (0) 5 :Zooldgico de GDL. 0.213 0.787
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47  9zg (14) 5 :Zooldgico de GDL. 0.611 0.389
48  10c (0) 6 :CIVS, GDL. 0.970 0.030
49 1lc (0) 6 :CIVS, GDL. 0.784 0.216
50  12c¢ (0) 6 :CIVS, GDL. 0.965 0.035
51 13C (85) 6 :CIVS, GDL. 0.446 0.554
52 l4c (0) 6 :CIVS, GDL. 0.856 0.144
53 15c¢ (0) 6 :CIVS, GDL. 0.961 0.039
54 1l6¢ (0) 6 :CIVS, GDL. 0.366 0.634
55  17c¢ (0) 6 :CIVS, GDL. 0.608 0.392
56  18c (0) 6 :CIVS, GDL. 0.969 0.031
57 19c (0) 6 :CIVS, GDL. 0.605 0.395
58 Ic (0) 6 :CIVS, GDL. 0.620 0.380
59  20c (0) 6 :CIVS, GDL. 0.339 0.661
60 2lc (14) 6 :CIVS, GDL. 0.997 0.003
61 22¢ (0) 6 :CIVS, GDL. 0.210 0.790
62 23c (0) 6 :CIVS, GDL. 0.876 0.124
63  24c (57) 6 :CIVS, GDL. 0.097 0.903
64 3¢ (42) 6 :CIVS, GDL. 0.700 0.300
65  4c (0) 6 :CIVS, GDL. 0.075 0.925
66  5c (57) 6 :CIVS, GDL. 0.735 0.265
67  6¢ (28) 6 :CIVS, GDL. 0.203 0.797
68  9c (0) 6 :CIVS, GDL. 0.601 0.399
69 10acs (14) 7 :Africam Safari 0.250 0.750
70 1lacs (0) 7 :Africam Safari 0.775 0.225
71 12acs (0) 7 :Africam Safari 0.599 0.401
72 13acs (57) 7 :Africam Safari 0.751 0.249
73  l4acs (14) 7 :Africam Safari 0.057 0.943
74  lacs (42) 7 :Africam Safari 0.968 0.032
75 2acs (42) 7 :Africam Safari 0.336 0.664
76  3acs (0) 7 :Africam Safari 0.093 0.907
77 4acs (0) 7 :Africam Safari 0.715 0.285
78 Sacs (0) 7 :Africam Safari 0.323 0.677
79 6bacs (14) 7 :Africam Safari 0.831 0.169
80 7acs (0) 7 :Africam Safari 0.260 0.740
81 8acs (28) 7 :Africam Safari 0.381 0.619
82 acs (42) 7 :Africam Safari 0.132 0.868
83 10x (0) 8 :Xcaret 0.870 0.130
84 llx 57 8 :Xcaret 0.170 0.830
85 12x (0) 8 :Xcaret 0.392 0.608
86 13x (42) 8 :Xcaret 0.400 0.600
87 14x (0) 8 :Xcaret 0.758 0.242
88 15x (0) 8 :Xcaret 0.222 0.778
89 16x (0) 8 :Xcaret 0.722 0.278
90 17x (0) 8 :Xcaret 0.138 0.862
91 18x (14) 8 :Xcaret 0.949 0.051
92  19x (0) 8 :Xcaret 0.909 0.091
93 1x (0) 8 :Xcaret 0.079 0.921
94  20x (42) 8 :Xcaret 0.414 0.586
95 21x (0) 8 :Xcaret 0.563 0.437
96  22x (0) 8 :Xcaret 0.044 0.956
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97  23x 0) 8 :Xcaret 0.448 0.552
98  24x 0) 8 Xcaret 0.028 0.972
99  26x (0) 8 :Xcaret 0.169 0.831
100  27x (0) 8 :Xcaret 0.690 0.310
101 28x 0) 8 Xcaret 0.604 0.396
102 29x 0) 8 Xcaret 0.059 0.941
103 2x 0) 8 Xcaret 0.532 0.468
104 30x 0) 8 Xcaret 0.611 0.389
105 3x 0) 8 Xcaret 0.048 0.952
106  4x 0) 8 Xcaret 0.126 0.874
107 5x 0) 8 Xcaret 0.613 0.387
108 6x 0) 8 Xcaret 0.026 0.974
109 7x (42) 8 :Xcaret 0.588 0.412
110 8x (42) 8 Xcaret 0.902 0.098
111 9x (0) 8 Xcaret 0.174 0.826

* Las muestras remarcadas corresponden a la muestra de un ejemplar silvestre del Sotano del
Barro (Muestra n12 SGQR) con 0.991 de probabilidad de pertenencia segun sus frecuencias
alélicas al cluster rojo. El ejemplar liberado (muestra nl3 rfl) presenta una probabilidad de
pertenencia también al cluster rojo de 0.904. El cluster rojo se asocia a los ejemplares que
ancestralmente pertenecen a la vertiente del Golfo de México.

Resumen de Cuadro 12. Asignacidn de pertenencia al propio grupo (n de individuos)

Grupo Propio grupo Otro grupo
Cautiverio 77 22
(zoo)

Silvestre 7 5
(silv)

Total 84 27

% 76% 24%
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Figura 42. Asignacion de grupo por logaritmo de probabilidad de las frecuencias alélicas (Silvestre vs Cautiverio)
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Parametros de variabilidad genética (A, Ae, He, Ho, Fit, Fis, Fst), Equilibrio Hardy-

Weinberg, pruebas de ligamiento, alelos nulos y similitud entre grupos.

Equilibrio Hardy Weinberg. Se utilizaron los programas GENALEX 6.3 y GENEPOP 4.2.
Con base en el estadistico exacto de Fischer, las poblaciones de cautiverio y procedentes del trafico
ilegal resultaron estar en Equilibrio Hardy-Weinberg y no se encontraron evidencias significativas
para la mayoria de los /oci y poblaciones en cautiverio que indicaran un desequilibrio (Cuadros 13 y
14). Las muestras de referencia de vida silvestre indican un desequilibrio significativo debido a
endogamia por déficit de heterocigdticos con valores de p= 0.0029 (<p= 0.01) ya que son pocas

muestras pertenecientes a poblaciones aisladas (Cuadro 13).

Cuadro 13. Prueba de equilibrio Hardy Weinberg
(GENE POP)

Prueba de equilibrio Hardy Weinberg (Gene Pop)
H1= Endogamia por déficit de heterocigoticos (p=0.01)

Resultados por grupo (test multi-locus)

Grupo P-val S.E. switches (ave.)
acs 0.1732 0.0029 119448.86
az 0.4969 0.0020 176703.43
Ic 0.1290 0.0026 126358.86
rf 0.9984 0.0001 147784.00
vt 0.8170 0.0012 127301.00
xcar 0.7057 0.0036 208100.71
zg 0.7642 0.0025 197458.86
silv 0.0029 0.0002 208988.43

*silv. Grupo de ejemplares silvestres

rf. Grupo de individuos de la UMA Reavyfeex

az. Grupo de individuos del Zooldgico Agua azul
vf.Grupo de individuos del Zoolégico Villa Fantasia
zg. Grupo de individuos del Zooldégico de Guadalajara
civs. Grupo de individuos del CIVS, Guadalajara.
Xcar. Grupo de individuos de Xcaret

Acs.Grupo de individuos de Africam Safari
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Cuadro 14. Test de Equilibrio Hardy Weinberg con Chi 2 en GENALEX 6.3

Pob
silv
silv
silv
silv
silv
silv
silv
rf
rf
rf
rf
rf
rf
rf
az
az
az
az
az
az
az
vf
vf
vf
vf
vf
vf
vf
zg
g
zg
g
zg
g
zg
civs
civs

Locus
AgGT17NED
AgGT19VIC
AgGT21VIC
AgGT90FAM
UnaCT21FAM
UnaCT43FAM
UnaCT74PET
AgGT17NED
AgGT19VIC
AgGT21VIC
AgGT90FAM
UnaCT21FAM
UnaCT43FAM
UnaCT74PET
AgGT17NED
AgGT19VIC
AgGT21VIC
AgGT90FAM
UnaCT21FAM
UnaCT43FAM
UnaCT74PET
AgGT17NED
AgGT19VIC
AgGT21VIC
AgGT90FAM
UnaCT21FAM
UnaCT43FAM
UnaCT74PET
AgGT17NED
AgGT19VIC
AgGT21VIC
AgGT90FAM
UnaCT21FAM
UnaCT43FAM
UnaCT74PET
AgGT17NED
AgGT19VIC

DF ChiSq
15 14.213
6 3.651
21 17.211
3 4.671
1 4.688
3 1.750
6 10.156
10 7.809
6 3.938
21 17.500
15 12.500
1 3.938
3 1.500
1 0.050
6 5.640
3 4.667
10 9.000
3 2.987
1 1.852
6 5.911
3 0.521
1 0.222
6 6.000
Monomorphic
3 4.000
Monomorphic
3 3.000
6 9.000
6 4.277
3 5.671
28 30.000
6 2.885
1 0.274
3 3.644
6 7.175
10 6.789
10 10.139

Prob

0.509
0.724
0.698
0.198
0.030
0.626
0.118
0.647
0.685
0.680
0.641
0.047
0.682
0.824
0.465
0.198
0.532
0.394
0.174
0.433
0.914
0.637
0.423

0.261

0.392
0.174
0.639
0.129
0.363
0.823
0.601
0.303
0.305
0.745
0.428

Signif
ns
ns
ns
ns
*
ns
ns
ns
ns
ns
ns
*
ns
ns
ns
ns
ns
ns
ns
ns
ns
ns
ns

ns

ns
ns
ns
ns
ns
ns
ns
ns
ns
ns
ns
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civs
civs
civs
civs
civs
acs
acs
acs
acs
acs
acs
acs
xcar
xcar
xcar
xcar
xcar
xcar
xcar

Clave: ns=no significantivo, * P<0.05, ** P<0.01, *** P<0.001

*silv. Grupo de ejemplares silvestres
rf. Grupo de individuos de la UMA Reavyfeex

AgGT21VIC
AgGTI90FAM
UnaCT21FAM
UnaCT43FAM
UnaCT74PET
AgGT17NED
AgGT19VIC
AgGT21VIC
AgGT90FAM
UnaCT21FAM
UnaCT43FAM
UnaCT74PET
AgGT17NED
AgGT19VIC
AgGT21VIC
AgGTI90FAM
UnaCT21FAM
UnaCT43FAM
UnaCT74PET

36
15

10
10

28
15

10
10
28
21

6

35.334
8.875
0.550

26.071
6.291
3.866

27.521

21.770

22.334
0.480
8.278

10.044
8.412
3.793

43.034

12.025
0.978
2.016

16.241

az. Grupo de individuos del Zooldgico Agua azul
vf.Grupo de individuos del Zooldgico Villa Fantasia
zg. Grupo de individuos del Zooldgico de Guadalajara
civs. Grupo de individuos del CIVS, Guadalajara.

Xcar. Grupo de individuos de Xcaret
Acs.Grupo de individuos de Africam Safari.

0.500
0.884
0.908
0.004
0.790
0.695
0.000
0.792
0.099
0.923
0.218
0.018
0.589
0.956
0.035
0.939
0.323
0.918
0.013

ns
ns
ns
* ¥
ns
ns
* %k %
ns
ns
ns
ns

ns
ns

ns
ns
ns
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Desequilibrio por ligamiento. Con el programa GENEPOP 4.2 no se mostraron evidencias
significativas de locus ligados, por lo tanto, los 7 marcadores se consideran independientes
(p>0.05). (Cuadro 15). Con MICROCHEKER se comprobd ademdas que no existen alelos nulos
(Figura 43).

Cuadro 15. Test de Ligamiento obtenido con GENEPOP 4.2 con test exacto de Fischer
Valor P para cada par de locus en todos los grupos
(Método de Fisher)

Pares de locus Chi2 df P-Valor
AgGT17N & AgGTI19V 23.796924 14 0.048476
AgGT17N & AgGT21V 6.295981 14 0.958471
AgGT19V & AgGT21V 3.950242 14 0.995758
AgGT17N & AgGT90F 13.455403 14 0.491019
AgGT19V & AgGT90F 8.588157 14 0.856495
AgGT21V & AgGT90F 3.103126 12 0.994771

AgGT17N & UNACT21F 20.427778 14 0.117221
AgGT19V & UNACT21F 20.776991 14 0.107485
AgGT21V & UNACT21F 4.882860 14 0.987377
AgGT90F & UNACT21F 10.347222 14 0.736383
AgGT17N & UNACT43F 6.852922 14 0.940233
AgGT19V & UNACT43F 12.111605 14 0.597340
AgGT21V & UNACT43F 3.976914 14 0.995603
AgGT90F & UNACTA43F 5.778489 14 0.971769
UNACT21F & UNACT43F 18.462531 14 0.186519
AgGT17N & UNACT74P 16.508844 14 0.283297
AgGT19V & UNACT74P 22.245928 14 0.073700
AgGT21V & UNACT74P 6.497019 14 0.952369
AgGT90F & UNACT74P 4.695405 12 0.967387
UNACT21F & UNACT74P 3.897828 14 0.996050
UNACT43F & UNACT74P 14.800489 16 0.539297
P=0.05
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Figura 43.Resultados estadisticos d¢ MICROCHECKER para la presencia/ausencia de alelos nulos

*Ningun Loci mostrd evidencia de alelos nulos. La poblacion se encuentra probablemente en

Equilibrio Hardy Weinberg

Parametros de diversidad genética: A, Ae, He, Ho, Fit, Fis, Fst. El nimero total de alelos por
locus (A o Na), o abundancia de variables alélicas, encontrados entre los individuos de Ara militaris
se muestran en los cuadros de Frecuencias Alélicas y Pardmetros de Variabilidad genética (Cuadros
16-20) (Figura 44). Los locus con mayor polimorfismo corresponden a AgGT90 y AgGT21 con 10
y 11 alelos respectivamente (Cuadro 16). El locus con menor polimorfismo, con 4 alelos
corresponde al Locus UnaCT21 con 4 alelos. El nimero efectivo de alelos (Ne o Ae) por locus, por
grupo de individuos, asi como el promedio para todos los individuos muestreados en cautiverio
indica que todos los loci del estudio son polimorficos, con un promedio de 4 alelos por locus
(Cuadros 17-19). La heterocigosidad observada y esperada para cada grupo se muestra en el Cuadro
16, el grupo con mayor diversidad genética observada corresponde al de individuos de Reeavyfeex
(Ho=0.772) y el grupo con menor diversidad genética observada corresponde al de las muestras de
referencia silvestres (Ho=0.456) siendo el grupo con mayor indice de fijacion F=0.266 (muy alto),
este resultado se debe a que son muestras de poblaciones aisladas. De los grupos de cautiverio,

Africam Safari presenta un indice de fijacion moderado (F=0.117) y una diversidad genética
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observada Ho= 0.540, el cual corresponde al valor mas bajo entre los grupos. En los grupos
restantes, se observa una diversidad genética moderada: El grupo del Zooldgico de Guadalajara
tiene una diversidad genética observada de Ho=0.634; Parque Agua Azul: Ho= 0.622; CIVS GDL.:
0.620; XCARET y Villa Fantasia: Ho= 0.607 (Cuadro 18). Dichos parametros se calcularon en total
para los individuos procedentes de cautiverio y del trafico ilegal, en promedio resulta una

diversidad genética observada moderada de Ho=0.629 y esperada He=0.570 (Cuadro 19).

Cuadro 16. Frecuencias alélicas por grupo

Locus Alelo  silv rf az vf zg civs acs Xcar
s

AgGT17NED 107 0.04 0.07 0.16 025 0.15 0.22 0.20 0.24

2 1 7 0 0 5 8 1

109 045 035 041 075 055 032 045 0.39

8 7 7 0 0 5 8 7

113 0.12 0.21 0.16 000 020 0.12 0.00 0.08

5 4 7 0 0 5 0 6

115 0.08 0.21 0.00 0.00 0.00 0.02 0.08 0.05

3 4 0 0 0 5 3 2

117 020 0.14 025 000 010 030 0.25 0.22

8 3 0 0 0 0 0 4

121 0.08 0.00 0.00 000 000 000 0.00 0.00

3 0 0 0 0 0 0 0

Locus Alelo silv rf az vf zg civs acs Xcar
s

AgGT19VIC 184 0.15 0.21 0.16 000 000 0.05 0.04 0.01

0 4 7 0 0 0 2 7

186 035 057 050 025 045 060 0.66 0.50

0 1 0 0 5 0 7 0

188 035 0.00 0.00 000 000 0.00 0.00 0.00

0 0 0 0 0 0 0 0

192 0.00 0.14 000 025 027 010 0.00 0.15

0 3 0 0 3 0 0 5

194 0.00 0.00 0.00 025 000 0.10 0.04 0.00

0 0 0 0 0 0 2 0

19¢ 0.15 0.07 033 025 027 015 0.25 031

0 1 3 0 3 0 0 0

200 000 000 0.00 0.00 0.00 0.00 000 0.01

0 0 0 0 0 0 0 7

Locus Alelo silv rf az vf zg civs acs Xcar




AgGT21VIC 177 000 000 0.00 0.00 0.00 0.02 0.00 0.00

o
o
o
o
o
[Ye]
o
o

181 004 000 000 000 0.00 0.00 0.00 0.00

185 031 0.14 0.00 000 0.04 0.08 023 0.10

0o
w
o
o
N
0o
=
o

189 009 007 016 100 0.12 0.20 0.26 0.10

=
[N
~N
o
v
[e)]
]
(Y]

193 0.18 0.14 0.00 000 0.00 0.26 0.00 0.3

N
w
o
o
o
wv
o
o

197 004 014 000 000 0.16 0.05 0.11 0.06

w
w
o
o
~
o
[0,
w

]
N
<
=

Locus Alelo silv rf zg civs acs Xcar

|

190 000 000 0.00 0.00 0.00 0.02 0.00 0.03

o
o
o
o
o
)]
o
)]

194 028 033 021 025 039 0.28 040 0.21

(o)}
w
IS
o
w
(e}
o
IS

198 050 025 042 037 028 042 035 0.50

o
o
Vo]
(%]
)]
=
o
o

204 000 0.08 0.00 000 0.00 0.02 0.00 o0.00

o
w
o
o
o
[o)]
o
o

208 000 0.00 0.00 000 0.00 0.0 0.00 0.08

Locus Alelo silv rf az vf zg civs acs Xcar
s
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Locus Alelo silv rf az vf zg civs acs Xcar

|

Locus Alelo silv rf az vf zg civs acs Xcar

|

*silv. Grupo de ejemplares silvestres

rf. Grupo de individuos de la UMA Reavyfeex
az. Grupo de individuos del Zoologico Agua azul
vf.Grupo de individuos del Zooldgico Villa
Fantasia

zg. Grupo de individuos del Zoologico de
Guadalajara

civs. Grupo de individuos del CIVS, Guadalajara.
Xcar. Grupo de individuos de Xcaret

Acs.Grupo de individuos de Africam Safari.
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Figura 44. Gréfica de barras
representando las frecuencias alélicas (eje
y) de los loci en cada grupo de individuos

(eje x)

silv. Grupo de ejemplares silvestres

rf. Grupo de individuos de la UMA
Reavyfeex

az. Grupo de individuos del Zoologico
Agua azul

vf.Grupo de individuos del Zoolodgico
Villa Fantasia

zg. Grupo de individuos del Zoologico
de Guadalajara

civs. Grupo de individuos del CIVS,
Guadalajara.

Xcar. Grupo de individuos de Xcaret
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Cuadro 17. Parametros de variabilidad genética por locus

Grupo
silvestres

Reavyfeex

Agua azul

Villa fantasia

Zooldgico de Guadalajara

Civs GDL.

Locus
AgGT17NED
AgGT19VIC
AgGT21VIC
AgGTO90FAM
UnaCT21FAM
UnaCT43FAM
UnaCT74PET
AgGT17NED
AgGT19VIC
AgGT21VIC
AgGT90FAM
UnaCT21FAM
UnaCT43FAM
UnaCT74PET
AgGT17NED
AgGT19VIC
AgGT21VIC
AgGTO90FAM
UnaCT21FAM
UnaCT43FAM
UnaCT74PET
AgGT17NED
AgGT19VIC
AgGT21VIC
AgGT90FAM
UnaCT21FAM
UnaCT43FAM
UnaCT74PET
AgGT17NED
AgGT19VIC
AgGT21VIC
AgGT90FAM
UnaCT21FAM
UnaCT43FAM
UnaCT74PET
AgGT17NED
AgGT19VIC

N
12
10
11
7
12
9

=
W W NN B P NN NN OO N OO OO 00N O0N NN O

N N P P P PR RP P
O O W W +»r & N P O

Na

6.000
4.000
7.000
3.000
2.000
3.000
4.000
5.000
4.000
7.000
6.000
2.000
3.000
2.000
4.000
3.000
5.000
3.000
2.000
4.000
3.000
2.000
4.000
1.000
3.000
1.000
3.000
4.000
4.000
3.000
8.000
4.000
2.000
3.000
4.000
5.000
5.000

Ne

3.512
3.448
5.042
2.649
1.800
1.976
1.527
4.083
2.513
5.765
4.500
1.960
2.000
1.180
3.429
2.571
4.235
2.800
1.600
2.970
1.556
1.600
4.000
1.000
2.909
1.000
2.571
3.600
2.667
2.814
6.545
3.136
1.308
1.977
2.086
3.810
2.469

Ho

0.667
0.700
0.727
0.286
0.167
0.444
0.200
0.857
0.857
1.000
1.000
0.857
0.667
0.167
0.667
0.667
1.000
0.571
0.167
0.857
0.429
0.500
1.000
0.000
0.750
0.000
1.000
1.000
0.800
0.727
0.917
0.643
0.273
0.692
0.385
0.800
0.600

He

0.715
0.710
0.802
0.622
0.444
0.494
0.345
0.755
0.602
0.827
0.778
0.490
0.500
0.153
0.708
0.611
0.764
0.643
0.375
0.663
0.357
0.375
0.750
0.000
0.656
0.000
0.611
0.722
0.625
0.645
0.847
0.681
0.236
0.494
0.521
0.738
0.595

0.068
0.014
0.093
0.541
0.625
0.100
0.420
-0.135
-0.424
-0.210
-0.286
-0.750
-0.333
-0.091
0.059
-0.091
-0.309
0.111
0.556
-0.292
-0.200
-0.333
-0.333
#N/A
-0.143
#N/A
-0.636
-0.385
-0.280
-0.128
-0.082
0.056
-0.158
-0.401
0.261
-0.085
-0.008
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Africam Safari

XCARET

AgGT21VIC
AgGT90FAM
UnaCT21FAM
UnaCT43FAM
UnaCT74PET
AgGT17NED
AgGT19VIC
AgGT21VIC
AgGT90FAM
UnaCT21FAM
UnaCT43FAM
UnaCT74PET
AgGT17NED
AgGT19VIC
AgGT21VIC
AgGT90FAM
UnaCT21FAM
UnaCT43FAM
UnaCT74PET

19
20
16
15
12
12
13
10
12
11
10
29
29
23
28
29
24
24

9.000
6.000
3.000
5.000
5.000
4.000
4.000
8.000
6.000
3.000
4.000
3.000
5.000
5.000
8.000
7.000
2.000
4.000
4.000

5.959
3.343
1.490
3.793
1.779
3.097
1.959
5.828
3.333
1.405
3.143
1.653
3.625
2.696
6.915
3.111
1.355
2.749
1.483

0.882
0.737
0.300
0.688
0.333
0.750
0.250
1.000
0.800
0.333
0.545
0.100
0.793
0.724
0.826
0.679
0.310
0.667
0.250

0.832
0.701
0.329
0.736
0.438
0.677
0.490
0.828
0.700
0.288
0.682
0.395
0.724
0.629
0.855
0.679
0.262
0.636
0.326

-0.060
-0.051
0.087
0.066
0.239
-0.108
0.489
-0.207
-0.143
-0.157
0.200
0.747
-0.095
-0.151
0.034
0.000
-0.184
-0.048
0.232

Cuadro 18. Promedio de parametros de variabilidad genética por grupo

Pop
silvestres

Reavyfeex

Agua azul

Villa fantasia

Zooldgico GDL

CIVS GDL

Africam safari

XCARET

promedio
SE
promedio
SE
promedio
SE
promedio
SE
promedio
SE
promedio
SE
promedio
SE
promedio
SE

N
10.143
0.670
6.571
0.202
6.429
0.202
2.429
0.369
12.000
0.535
18.143
0.800
11.429
0.429
26.571
1.043

Na

4.143
0.670
4.143
0.738
3.429
0.369
2.571
0.481
4.000
0.724
5.429
0.685
4.571
0.685
5.000
0.756

Ne

2.850
0.470
3.143
0.628
2.737
0.362
2.383
0.459
2.933
0.645
3.234
0.574
2.917
0.568
3.133
0.703

Ho

0.456
0.092
0.772
0.109
0.622
0.103
0.607
0.171
0.634
0.086
0.620
0.085
0.540
0.124
0.607
0.087

He

0.590
0.063
0.586
0.088
0.589
0.060
0.445
0.124
0.578
0.072
0.624
0.069
0.580
0.073
0.587
0.081

F
0.266
0.096

-0.318
0.084

-0.024
0.114

-0.366
0.067

-0.105
0.082
0.027
0.043
0.117
0.141

-0.030
0.053
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Cuadro 19. Parametros de variabilidad genética totales en cautiverio

N Na Ne | Ho He F
Total Mean 11.939 4.163 2.926 1.084 0.629 0.570 0.089
SE 1.114 0.263 0.206 0.069 0.041 0.030 0.039

Los valores de Fis para la mayoria de los Loci en cada una de las regiones indican que hay
un exceso de heterocigos, a excepcion de UnaCT74 que indica un déficit de heterocigos moderado.
Los valores promedio para todos los /oci indican un coeficiente de endogamia bajo en el total de
individuos de cautiverio con tendencia al equilibrio Hardy-Weinberg (Fit=0) sin evidencia de
apareamientos no aleatorios dentro de los diferentes grupos de cautiverio ya que se muestra un
exceso de heterocigos bajo en el muestreo (Fis=-0.097). Se obtuvo un indice de fijaciéon o una
diferenciacion de las frecuencias alélicas moderada entre los grupos de cautiverio (Fst=0.089). El
grado de diferenciacion de poblaciones es determinado por el estadistico Fst, los loci microsatélites
con los valores méximos se reportan para AgGT21 y UnaCT74 (Fst= 0.165 y 0.155
respectivamente) indicando que estos /oci son los mas informativos y que contribuyen al resultado

promedio Fst (Cuadro 20).

Cuadro 20. Parametros FST, FIT y FIS por locus en grupos
en cautiverio

Locus Fis Fit Fst

AgGT17 -0.123  -0.054 0.061
AgGT19 -0.117  -0.038 0.070
AgGT21 -0.136 0.052 0.165
AgGT90 -0.071  -0.031 0.037
UnaCT21 -0.132 -0.024 0.095
UnaCT43 -0.183  -0.136 0.040
UnaCT74 0.085 0.227 0.155
Promedio -0.097 0.000 0.089

SE 0.033 0.043 0.020
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Se realizaron todas las combinaciones posibles entre pares de poblaciones (grupos) para

todos los loci microsatélites de acuerdo a los valores Fst. En este andlisis, el grupo con mayor

diferenciacion genética respecto a los demas grupos corresponde a Villa Fantasia (Cuadro 21).

Cuadro 21. Diferenciacion genética ( Fst ) entre pares de grupos

Silv

0.000
0.000
0.004
0.139
0.030
0.021
0.002
0.037

rf

0.000
0.008
0.198
0.019
0.007
0.005
0.022

az

0.000
0.045
0.000
0.000
0.000
0.009

vf

0.000
0.052
0.125
0.099
0.184

zg

0.000
0.027
0.008
0.034

civs

0.000
0.000
0.000

acs

0.000
0.013

Xcar

0.000

silv
rf
az
vf
zg
civs
acs

Xcar

No se mostraron valores con diferencia significativa* (P>0.01)

El AMOVA determin6 que un 3% de toda la variabilidad genética estd asociada a la diferenciacion

entre los grupos o poblaciones estudiadas, mientras que el 72% se atribuye a la variacion entre los

individuos (Figura 45). El resultado Fst en este analisis indica una diferenciacion genética moderada

entre los grupos (Cuadro 21).



Figura 45. Gréfica de Varianza Molecular AMOV A

Entre
grupos
3%

Porcentajes de Varianza Molecular AMOVA

Cuadro 22. Resumen de Analisis de Varianza Molecular AMOVA

Entre Grupos 7 32.931 4.704 0.062 3%

Entre individuos dentro 111 199.000 1.793 1.793 72%

de la poblacion total

Fst = 0.025 ; P=0.001
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VIII. DISCUSION

Amplificacion y estandarizacion

De los 11 loci microsatélites, unicamente 7 fueron de utilidad para este estudio, ya que
UnaGT55 y AgGt42 resultaron monomorficos (Cuadro 5 en APENDICE III) (Figuras 29 y 32). El
locus AgGT32 presentd baja variabilidad con unicamente 2 alelos detectados, por lo cual también
se descartd del estudio (Cuadro 5 en APENDICE III). UnaCT32 presentd inconsistencias en la
amplificacion, ya que se utilizaron elevadas cantidades de reactivos y varios ciclos de termociclado
que no mostraron alelos con refraccion suficiente para su lectura (Figura 26; Cuadro 5 en
APENDICE III). En otros estudios realizados para la especie 4ra militaris UnaGT55 y AgGT32 si
presentaron variabilidad y UnaCT32 también fue utilizado (Rivera-Ortiz 2014). Las diferencias e
inconsistencias observadas en cuanto a los métodos de amplificacion, longitud de los fragmentos y
variabilidad de los locus se han observado también en otras especies que en diferentes estudios han
utilizado primers para locus microsatélites con amplificacion cruzada, es decir, inespecificos para
las especies estudiadas(Gebhardt y Waits 2008, Presti et al. 2011), para evitar estas inconsistencias,
es sugerible disefiar primers especificos para las especies de interés a analizar con microsatélites
como marcadores moleculares, de este modo, se puede lograr un control 6ptimo de las variables y
también se disminuiria la presencia de inconsistencias entre diferentes trabajos de investigacion. Por
otro lado, se debe tomar en cuenta el disefio de primers tri o tetranucleétidos, ya que la lectura e
interpretacion de los dinucledtidos es mas compleja y menos especifica. Sin embargo, bajo las
caracteristicas de los microsatélites ideales observadas en este estudio, los 7 primers para locus
microsatélites seleccionados se estandarizaron y mostraron variabilidad, herencia estable, no
presentaron alelos nulos ni alelos ligados y con bajas concentraciones de DNA se pudieron
amplificar los fragmentos de interés (incluso de pieles secas y plumas). De estos 7 primers, los
correspondientes a los /oci AgGT21 con 11 alelos y AgGT90 con 10 alelos mostraron ser altamente

polimorficos (Cuadro 16).
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Genotipificacion

La genotipificacion de la especie Ara militaris en cautiverio fue llevada a cabo en el
presente estudio, bajo condiciones propias del Laboratorio de Genética de la Conservacion del
Instituto de Biologia de la UNAM vy es posible que dichas condiciones deban ser modificadas por
estudios subsecuentes por las diferencias metodoldgicas mencionadas, sin embargo, los resultados
finales en cuanto a diversidad genética son muy similares entre los estudios. Para lograr las
condiciones Optimas para la amplificacion de fragmentos, genotipificacion y comparacion de
resultados entre diferentes estudios, es sugerible, para cualquier especie, disefiar cebadores
especificos con estructura compleja (tri o tetranucle6tidos). Las probabilidades de la combinacion
genotipica de cada individuo obtenidos a partir de los 7 loci microsatélites llegaron a un minimo de
4x10™"° (Aproximadamente 1 individuo en 10 000 millones) lo cual indica una precision muy alta y
de utilidad para la identificacién de cada individuo siempre y cuando en el genotipo se encuentre la
mayoria de los datos alélicos (los datos faltantes aumentan la probabilidad de repeticion del
genotipo como en el caso de las muestras 13 ¢ y 1 zg. En cuanto a las relaciones parentales, es mas
aconsejable contar con una base de datos que recaude la informacion de los apareamientos entre los
individuos (madres y padres supuestos, asi como sexos) y de este modo calcular los valores exactos
de parentesco siguiendo una metodologia semejante a la descrita por Soberanes-Gonzalez (2008).
En este estudio, el resultado de las relaciones parentales tuvo una efectividad aproximada del 70%
al comparar el andlisis con registros reales de apareamientos (asumiendo que los registros son
correctos y cuenta con la informacion ancestral de todos los individuos). Sin embargo, de no contar
con suficientes datos, tal es el caso del grupo de individuos procedentes del trafico ilegal, se puede
generar una aproximacion de estas relaciones para evitar los apareamientos entre individuos con

genotipos semejantes.
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Estructura Genética

Es posible llevar a cabo la comparacion con los resultados obtenidos por Rivera-Ortiz
(2014), ya que del mismo modo se obtuvieron 2 posibles grupos genéticos. El color rojo obtenido
en este estudio, bajo esta comparacion, también representaria el genotipo de la primera vertiente
(Golfo), ya que la muestra de referencia del Golfo de México (pluma SGQ) pertenece al Sétano del
Barro, Querétaro y muestra un 99% de probabilidad de pertenencia a este grupo. El grupo con color
verde y rojo representaria a los individuos semejantes a los silvestres de la vertiente del Pacifico. A
pesar de las diferencias metodoldgicas en la utilizacion de microsatélites, en ambos estudios se han
obtenido estructuras semejantes y comparables. Tomando en cuenta el bajo nimero de muestras
obtenidas en ambos estudios de la vertiente del Golfo y debido a la fuerte estructura marcada en
esta zona, es necesario obtener un mayor nimero de muestras de vida silvestre para corroborar que
en este sitio, tal como lo indica Rivera-Ortiz (2014) no existe contaminacion con el grupo del
Pacifico, de ser asi, y mientras se comprueba esta hipotesis, la vertiente del Golfo deberia
mantenerse intacta para poder preservar su estructura como Unidad de Manejo (MU) o como una
Unidad Evolutiva Significativa (ESU), evitando la contaminacion con individuos que no presenten
evidencias de pertenencia genética a esta zona. Con un estudio con marcadores mitocondriales se
puede corroborar si existe también una separacion ancestral, y no reciente, entre las poblaciones,
por lo que para efectos de conservacion, es necesario este estudio. El ejemplar liberado en la
vertiente del Golfo muestra una compatibilidad con este grupo genético de 0.904 (90.4%) en cuanto
a sus frecuencias alélicas (Cuadro 11), sin embargo, no es un resultado concluyente para definicion
de origen geografico, ya que en la vertiente del Pacifico se encuentran ambos grupos genéticos. Se

sugiere realizar el estudio con marcadores mitocondriales.
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Parametros de variabilidad genética (A, Ae, He, Ho, Fit, Fis, Fst), Equilibrio Hardy-

Weinberg, pruebas de ligamiento y similitud entre grupos.

El numero de alelos obtenidos por locus fue de 4-11, no siendo tan elevado como los
reportados por Rivera-Ortiz en 2014 (16 a 19). Es posible que exista un mayor nimero de variantes
alélicas en las poblaciones naturales. Sin embargo, la heterocigosidad observada y esperada en este
estudio para los grupos en cautiverio (Ho=0.629/ He=0.570) es casi la misma que la obtenida por
Rivera-Ortiz (2014) para los grupos silvestres (Ho= 0.69- 0.51 / He= 0.76-0.54). Otro punto
importante a resaltar, es que en este estudio, todos los grupos cautivos mostraron mayor
heterocigosidad y menor indice de fijacion y endogamia que en las muestras de referencia de vida
silvestre (a pesar de que las muestras de referencia pertenecen a poblaciones separadas), esto puede
ocurrir debido a que cada poblacion en cautiverio posiblemente proviene de diferentes poblaciones
naturales. El grupo con mayor diversidad genética observada corresponde al grupo de aves de
Reavyfeex Ho=0.772 (alta), los demés grupos (Parque Agua Azul, Villa Fantasia, Zoologico de
Guadalajara, CIVS Guadalajara, XCARET y Africam Safari) muestran una diversidad genética
moderada, siendo Africam Safari el grupo con menor diversidad genética observada (Ho=0.540) y
mayor indice de fijacion o endogamia dentro de los grupos de cautiverio (F=0.117) por lo que es

recomendable el intercambio ocasional de ejemplares para los apareamientos.
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IX. CONCLUSION

En cuanto a las hipdtesis, aunque no se incluyeron grupos externos, se encontré dentro de
los individuos silvestres y cautivos una similitud de alelos y grupos genéticos, que parece indicar
que todos pertenecen a la subespecie Ara militaris mexicanus. Con el estudio de los microsatélites
seleccionados y su estandarizacion se logro observar que los grupos cautivos y el grupo procedente
del trafico ilegal no mostraron altos coeficientes de endogamia y resultaron con una diversidad
genética moderada, muy semejante a la de los individuos silvestres. Se sugieren apareamientos
entre los grupos de cautiverio para evitar la endogamia. Por otro lado, los grupos de cautiverio y
provenientes del trafico ilegal mostraron dos clusters (grupos genéticos) dentro de su estructura, del
mismo modo que los individuos silvestres, y no se comprobd una mayor cantidad de grupos
genéticos que indicaran fijacién de alelos por aislamiento reproductivo y tampoco la posible
presencia de individuos traficados ilegalmente procedentes de otros paises con una estructura
genética diferente. Debido a los antecedentes y resultados de este trabajo, es necesario prestar
atencion a la vertiente del Golfo, ya que al parecer, sus poblaciones han estado separadas de las del
Pacifico Mexicano lo suficiente para acumular una diferenciacion genética y se sugiere un estudio
con genes mitocondriales para comprobar que ambos grupos genéticos deben ser reconocidos como
Unidades Evolutivas y de Manejo (EMU’s). Hasta contar con esta informacion, no se recomienda la
liberacion de individuos procedentes de cautiverio o trafico ilegal. Con la matriz de datos obtenida,
fue posible ademés obtener los genotipos de cada uno de los individuos estudiados y se comprobd
una alta precision para la identificacion individual (huella genética). El uso de los microsatélites
como marcadores moleculares resulta util para la realizacion de manejos en cautiverio en pro de la

Conservacion de las especies y es preferible el disefio de cebadores especificos para cada especie.
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Fotografias:
Figura 3. Juan Carlos Orraca 2016. Sotano del Barro, Querétaro. Habitat de guacamayas verdes..
Figura 4. Juan Carlos Orraca 2016. Guacamayas verdes volando en el Sétano del Barro.

Figuras 5. Juan Carlos Orraca 2016. Fotografia del Sotano del Barro y guacamayas verdes en la
Sierra Gorda Querétaro. Se aprecia el habitat con cafiadas.

Figura 6. Weinmar.2008. Ara militaris militaris. Fotografia tomada en el zoologico de Santa Fe,
Medellin, Colombia Weimar - Trabajo propio, CC BY-SA 3.0,
https://commons.wikimedia.org/w/index.php?curid=4319691.[Consultado: septiembre 30, 2015] .
Archivo:Ara macaw militaris.jpg. Creado el: 1 de julio de 2008

Figura 7. Gregg .2009. Ara militaris mexicanus: Guacamayas verdes en México.De Gregg -
originally = posted to Flickkk as YOU WANT SOME?, CC BY-SA 2.0,
https://commons.wikimedia.org/w/index.php?curid=6592837. [Consultado: 30 sep 2015] Creado el:
16 de abril de 2009. Archivo: Ara militaris-Mexico-8b.jpg

Figura 8. Gary Denness .2009. Ara militaris mexicanus en el Zoologico Los Coyotes, México.
Creado el: 9 de noviembre de 2008.De Gary Denness - originally posted to Flickr as Squawk No
Evil, CC BY 2.0, https://commons.wikimedia.org/w/index.php?curid=7891443. [Consultado: 30
sep 2015] Archivo: Ara militaris-Zooldgico Los Coyotes-three-8*.jpg

Figura 9. Paul Jhones.2011. Ara militaris bolivianus.Fotografia tomada en Bolivia, Refugio de los
Volcanes, Santa Cruz 1 de Julio de 2011.
https://www flickr.com/photos/paulbjones/6167695340/in/album-72157627759803756/.
[Consultado: 30 sep 2015]
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LISTADO DE FIGURAS

Figura 1. Distribucion de Ara militaris en el continente Americano. Las lineas diagonales rojas
muestran los lugares donde la especie es nativa y residente. Las lineas diagonales café claro
muestran los lugares donde la especie se encuentra posiblemente extinta. Mapa de Birdlife
International 2013.

Figura 2. Distribucién de la guacamaya verde (4ra militaris) en México. Se muestran las Areas
Naturales Protegidas (en verde) y las Areas Importantes para la conservacion de las Aves (AICAS
en azul), donde ha sido registrada la guacamaya verde. Adicionalmente se muestran los sitios de
colecta para la especie (puntos rojos), proveniente de la base de datos ornitoldgica del Museo de
Zoologia Alfonso L.Herrera. en la Fac.de Ciencias UNAM. (Figura 5 en Arizmendi 2008).

Figura 3. So6tano del Barro, Querétaro. Habitat de guacamayas verdes. Juan Carlos Orraca 2016.
Figura 4. Guacamayas verdes volando en el Sotano del Barro. Juan Carlos Orraca 2016.

Figuras 5. Fotografia del Sétano del Barro y guacamayas verdes en la Sierra Gorda Querétaro. Se
aprecia el habitat con canadas. Juan Carlos Orraca 2016.

Figura 6. Fotografia de guacamaya militar (4ra militaris). Fotogratia tomada en el zoologico de
Santa Fe, Medellin, Colombia.Weimar 2008.

Figura 7. Fotografia de Ara militaris mexicanus en México. Gregg 2009.

Figura 8. Fotografia de Ara militaris mexicanus en el Zooldgico Los Coyotes, México. Gary
Dennes 2008.

Figura 9. Fotografia de Ara militaris bolivianus. Fotografia tomada en Bolivia, refugio los
Volcanes, Santa Cruz. Paul Jhones 2011.

Figura 10. Arbol filogenético obtenido por analisis bayesiano utilizando secuencias mitocondriales
del ND2 (En: Eberhard et al. 2015, figura 2).

Figura 11. Gréfica de la estructura genética obtenida por Rivera-Ortiz (2014) donde se muestran dos
grupos genéticos (k=2). Las barras verticales representan a cada individuo coloreadas en proporcion
al grupo genético que pertenece (Probabilidad de ancestria= P). Las poblaciones 1 a 5 corresponden
a la vertiente del Pacifico (Sierra Madre Occidental) y las poblaciones 6 y 7 corresponden a la
Vertiente del Golfo (Sierra Madre Oriental).
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Figura 12. Arbol UPGMA (Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Means) obtenido por
Rivera-Ortiz (2014) a partir de las distancias genéticas entre pares de poblaciones (FST). La
relacién de mezcla del grupo de poblaciones esta representado por genotipos de color verde y rojo
obtenido a partir de los resultados de k =2 de analisis Bayesiano. Rivera-Ortiz 2014, en figura 5.

Figura 13. Composicion de los microsatélites. Ejemplo de primer AgGT21 disefiado para la especie
Amazona guildingui. Los cebadores se disefian con base en los flancos altamente conservados.

Figura 14. Tabla de microsatélites y medidas de la diversidad genética obtenidos por Rivera-Ortiz
(2014).

Figura 15. Mapa elaborado por Rivera-Ortiz (2014) que muestra K=2 (2 clusters) (colores verde y
rojo) distribuidos de manera diferente en las vertientes del Golfo y del Pacifico.

Figura 16.Examen fisico general en individuo adulto: Auscultacion.

Figura 17.Examen fisico general: herida en tarso provocada por un objeto punzocortante.

Figura 18. Examen fisico general en polluelo.

Figura 19.Examen fisico general. Pesaje: Se coloco6 al individuo en un saco obscuro con ventilacion.
Figura 20. Toma de muestra sanguinea a partir de vena ulnar superficial.

Figura 21. Muestra sanguinea en tarjeta FTA Whatmann® almacenada en sobre con identificacion
(Especie, nimero de tarjeta, microchip o anillo, lugar de procedencia, fecha de colecta, Colector).

Figura 22.Tubo contenedor QIAGEN DNeasy®Blood and Tissue Kit con muestra.

Figura 23. Extraccion con fenol-cloroformo. Después de la centrifugacion, la fase transparente
corresponde al fenol y la fase obscura al cloroformo con la muestra sanguinea. En la parte central se
observan los discos de la tarjeta FTA.

Figura 24.Precipitacion del DNA con alcohol, en protocolo de extraccion fenol-cloroformo.

Figura 25.Mezcla de 1pL de DNA, 2 pL de Tincion fluorescente Gel Red®, 2 pL de Buffer
Litio/Borato LB y 2 puL de Escalera 50pb para visualizacion con rayos UV.

Figura 26. Visualizacion de bandas de DNA amplificado con Rayos Ultra Violeta. Muestras de
DNA: 1lc, 12c, l4c, 15¢, 17¢c, 22¢c, 23c, 2az, escalera (E) de 50pb y blanco negativo. Peso
molecular del microsatélite: 150 a 200 pb
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Figura 27. Visualizacion de escaleras y alelos marcados con diferentes fluorocromos en
GeneMarker HID ®. LocusAgGT21 (marcado con NED); Locus UnaCT21 (Marcado con FAM);
Locus AgGT19 (marcado con VIC)

Figura 28. Visualizacion de escaleras y alelos para el Locus UnaCT32 (marcado con FAM).
GeneMarker HID ®.

Figura 29. Visualizacion de escaleras y alelos en GeneMarker HID.Locus UnaCT43 (marcado
con FAM) y UnaCT74 (marcado con PET).

Figura 30. Visualizaciéon de genotipos Heterocigdticos (alelos 158/160 y 160/164) y
Homocigoético (alelo 160/160) para el Locus UnaCT74 (marcado con PET) en GeneMarker HID.

Figura 31. Visualizacion de Locus Monomorfico UnaGT55 en GeneMarker HID donde se
muestra el tinico alelo 203.

Figura 32.Visualizacion de Heterocigéticos (109/117 y 113/117) y Homocigotico (109/109) para
el Locus AgGtl7 marcado con NED en GeneMarker HID.

Figura 33. Visualizacion de individuos Heterocigéticos para el Locus AgGT21 (180/182 y
184/190) con GeneMarker HID.

Figura 34.Visualizacion de Locus Monomorfico AgGT42 en GeneMerker HID donde se muestra
el tnico alelo 255.

Figura 35.Visualizacion de Alelos (196 y 198) en el Locus AgGT90 marcado con FAM en
GeneMarker HID.

Figura 36.Grafica de la estructura genética obtenida en los 7 grupos de cautiverio (UMAs y
procedentes del trafico ilegal) y el grupo silvestre a partir de un modelo en el programa
STRUCTURE simulando grupos de individuos no mezclados con frecuencias alélicas
correlacionadas. Las barras verticales representan a cada individuo con segmentos coloreados en
proporcion al grupo genético que pertenece (rojo y verde) K=2. Grupo 1: Silvestres; Grupo 2:
Reavyfeex, Qro; Grupo 3: Parque Agua Azul, Jal; Grupo 4: Villa Fantasia, Jal.; Grupo 5:
Zoologico de Guadalajara, Jal; Grupo 6: CIVS, Guadalajara, Jal.; Grupo 7: Africami. Safari,
Pue.; Grupo 8: XCARET, QRoo.

Figura 37 .Grafica de estructura genética. Cada barra representa un individuo enumerado del 1 al
111 y el grupo al que pertenece entre paréntesis (eje X). y su probabilidad (0-1) de pertenencia al
cluster verde o rojo K=2 (eje y). Grupo 1: Silvestres; Grupo 2: Reavyfeex, Qro; Grupo 3: Parque
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Agua Azul, Jal; Grupo 4: Villa Fantasia, Jal.; Grupo 5: Zoolégico de Guadalajara, Jal; Grupo 6:
CIVS, Guadalajara, Jal.; Grupo 7: Africam. Safari, Pue.; Grupo 8: XCARET, QRoo.

Figura 38.Proporcion de pertenencia por grupo de individuos a cada uno de los clusters o grupos
genéticos (cluster 1: rojo, cluster 2: verde) K=2. Grupo 1: Silvestres; Grupo 2: Reavyfeex, Qro;
Grupo 3: Parque Agua Azul, Jal; Grupo 4: Villa Fantasia, Jal.; Grupo 5: Zooldgico de
Guadalajara, Jal; Grupo 6: CIVS, Guadalajara, Jal.; Grupo 7: Africami. Safari, Pue.; Grupo 8:
XCARET, QRoo.

Figura 39. Grafica de Evano obtenida en STRUCTURE Harvester que muestra los grupos o
clusters genéticos (K) probables en las muestras silvestres de referencia, y cautiverio
(procedentes de UMAs y trafico ilegal) (k=2).

Figura 40.Grafica de la estructura genética obtenida en los 7 grupos de cautiverio (UMAs y
procedentes del trafico ilegal) y el grupo silvestre a partir de un modelo en el programa
STRUCTURE  simulando grupos de individuos mezclados con frecuencias alélicas
correlacionadas. Las barras verticales representan a cada individuo con segmentos coloreados en
proporcion al grupo genético que pertenece (rojo, verde y azul) K=3. Grupo 1: Silvestres; Grupo
2: Reavyfeex, Qro; Grupo 3: Parque Agua Azul, Jal; Grupo 4: Villa Fantasia, Jal.; Grupo 5:
Zoologico de Guadalajara, Jal; Grupo 6: CIVS, Guadalajara, Jal.; Grupo 7: Africami. Safari,
Pue.; Grupo 8: XCARET, QRoo.

Figura 41. Grafica de Evano obtenida en STRUCTURE Harvester que muestra los grupos K
(clusters) probables en las muestras de referencia, cautiverio y trafico ilegal (k=3).

Figura 42. Asignacion de grupo por logaritmo de probabilidad de las frecuencias alélicas
(Silvestre vs Cautiverio)

Figura 43.Resultados estadisticos de¢ MICROCHECKER para la presencia/ausencia de alelos
nulos. Ningtin Loci mostr6 evidencia de alelos nulos. La poblacion se encuentra probablemente
en Equilibrio Hardy Weinberg.

Figura 44. Gréfica de barras representando las frecuencias alélicas (eje y) de los loci en cada
grupo de individuos (eje x). Silv: Grupo de ejemplares silvestres. Rf: Grupo de individuos de la
UMA Reavyfeex. Az: Grupo de individuos del Zooldgico Agua azul. Vf: Grupo de individuos
del Zoologico Villa Fantasia. Zg: Grupo de individuos del Zoolégico de Guadalajara. Civs:
Grupo de individuos del CIVS, Guadalajara. Xcar: Grupo de individuos de Xcaret.

Figura 45. Gréafica de Varianza Molecular AMOVA
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APENDICE II. LISTADO DE INDIVIDUOS MUESTREADOS EN
CAUTIVERIO

NFORMACION POR INDIVIDUO, PROCEDENCIA Y FECHA DE MANEJO.

ESPECIE: Ara ESPECIE: Ara ESPECIE: Ara ESPECIE: Ara ESPECIE: Ara ESPECIE: Ara ESPECIE: Ara
militaris militaris militaris militaris militaris militaris militaris
PROCEDENCIA: PROCEDENCIA: PROCEDENCIA: PROCEDENCIA: PROCEDENCIA: PROCEDENCIA: PROCEDENCIA:
Parque Centro para la Parque Villa Parque Agua azul Zooldgico de Africam safari, Reavyfeex.
Ecoarqueoldgico conservacion e Fantasia, Responsable del Guadalajara Valsequillo, Puebla. | Responsable del
Xcaret Investigacion de la Guadalajara, Jal. manejo Responsable del Responsable del manejo
Responsable del vida silvestre Responsables del MVZ. Noé Pérez manejo manejo MVZ. Francisco
manejo: (CIVS) Guadalajara, | manejo: Gonzalez MVZ. Francisco MVZ. Marco Acevedo Arteaga
MVZ Karol Jal. Bidl. Berenice Diaz Rodriguez Antonio Benitez
Sepulveda Responsable del Varela Herrején

manejo:

MVZ Andrés

Gonzdles

Rodriguez.
1x. 1C. VF1. AZ1. ZG1. ACS1. RF1.
ID:ANILLO ID: Marcaje ID:Marcaje ID:Anillo:PAAO11 ID: anillo ID: anillo AFRIB014 | ID:RFEXQT328
2577Q8561AE0415 | temporal | temporal | FECHA DE GZ00G041 FECHA DE FECHA DEL
XCA FECHA DE FECHA DE MANEJO: FECHA DE MANEJO: MANEJO:25/08/20
FECHA DEL MANEJO: MANEJO: 29/08/2014 MANEJO: 24/09/2014 15
MANEJO:29/07/20 | 27/08/2014 28/08/2014 29/08/2014
14
2x. 2C VF2. AZ2. 2G2. ACS2. RF2.
ID:ANILLO .Marcaje temporal ID: Marcaje ID: Anillo:PAA012 ID:anilloGZO0OA07 ID: anillo AFRIB54 1D:007003081
ESAZA1498 1 temporal Il FECHA DE 7 FECHA DE FECHA DEL
FECHA DEL FECHA DE FECHA DE MANEJO: FECHA DE MANEJO: MANEJO:25/08/20
MANEJO:29/07/20 | MANEJO: MANEJO: 29/08/2014 MANEJO: 24/09/2014 15
14 27/08/2014 28/08/2014 29/08/2014
3x. 3C VF3. AZ3. ZG3. ACS3. RF3.
ID:ANILLO Marcaje temporal ID: ID: Anillo:PAA045 ID:anilloGZO0OB036 | ID: anillo 1D:006547842
78XCAR8561AEPO 1 Microchip:AVID*0 FECHA DE FECHA DE AFRICAMS82A97 FECHA DEL
5Q FECHA DE 08*85*306 MANEJO: MANEJO: FECHA DE MANEJO:25/08/20
FECHA DEL MANEJO: FECHA DE 29/08/2014 29/08/2014 MANEJO: 15
MANEJO:29/07/20 | 27/08/2014 MANEJO: 24/09/2014
14 28/08/2014
4x. 4C VF4. AZ4. 7G4. ACS4. RF4.
ID:ANILLO Marcaje temporal ID:Microchip:AVID ID:Sin marca ID:anilloGZO0OB087 | ID: anillo 1D:007562788
XCARETBO033 \Y *008*092*092 (Pareja de PAAO45) | FECHA DE AFRIB390/368 FECHA DEL
FECHA DEL FECHA DE FECHA DE FECHA DE MANEJO: FECHA DE MANEJO:25/08/20
MANEJO:29/07/20 | MANEJO: MANEJO: MANEJO: 29/08/2014 MANEJO:
14 27/08/2014 28/08/2014 29/08/2014 24/09/2014
5x. 6C. VF5. AZ5. ZG5. ACSS. RF5.
ID:ANILLO Marcaje temporal ID:Microchip:AVID ID:Sin marca, ID: ID: anillo AFRIBO81 1D:005322842
XCARETB 093 VI *008*054*845 exhibicién(1AZ x anilloGZOOA096 FECHA DE FECHA DEL
FECHA DEL FECHA DE FECHA DE 2A7) FECHA DE MANEJO: MANEJO
MANEJO:30/07/20 MANEJO: MANEJO: FECHA DE MANEJO: 24/09/2014
14 27/08/2014 28/08/2014 MANEJO: 29/08/2014

29/08/2014

6x. 5C. VF6. AZ6. 2G6. ACS®6. RF6.
ID:ANILLO Marcaje temporal ID:Microchip:AVID ID:Sin marca (hijo ID:anilloGZOOB064 | ID: anillo AFRIB120 1D:019338120
XCARETB 144 \% 008*075*084 de 3A2) FECHA DE FECHA DE FECHA DEL
FECHA DEL FECHA DE FECHA DE FECHA DE MANEJO: MANEJO: MANEJO
MANEJO:30/07/20 | MANEJO: MANEJO: MANEJO: 29/08/2014 24/09/2014
1 27/08/2014 28/08/2014 29/08/2014
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7x. ID: MICROCHIP 7C. AZ7. ZG7. ACS7. RF7.
AVID040-278-638 Marcaje temporal ID:Sin Marca ID: ID: anillo ID:AVIC6
(SIN ANILLO) Vil (Aviario,donacidn) FECHA DE AFRIB0294 FECHA DEL
FECHA DEL FECHA DE FECHA DE MANEJO: FECHA DE MANEJO:25/08/20
MANEJO: MANEJO: MANEJO: 29/08/2014 MANEJO: 15
31/07/2014 27/08/2014 29/08/2014 24/09/2014
8x. 8C. AZ8. ZG8. ACS8.
ID: ANILLO Marcaje temporal ID:Sin marca ID:Chip 048302021 | ID: anillo AFRIB131
ARA 146 Vil (Aviario,donacién FECHA DE FECHA DE
FECHA DEL FECHA DE particular) MANEJO: MANEJO:
MANEJO:30/07720 | MANEJO: FECHA DE 29/08/2014 24/09/2014
1 27/08/2014 MANEJO:
29/08/2014

9x. 9C. ZG9. ACS9.
ID: ANILLO Marcaje temporal ID:anillo ID: anillo
ESAZA1476 IX GZOOA086 ARARFEX116
FECHA DEL FECHA DE FECHA DE FECHA DE
MANEJO: MANEJO: MANEJO: MANEJO:
31/07/2014 27/08/2014 29/08/2014 24/09/2014
10x. 10C. ZG10. ACS9.
ID: ANILLO Marcaje temporal Chip 048261801 ID: anillo AFRIB357
2560Q85AE0415XC | X FECHA DE FECHA DE
A FECHA DE MANEJO: MANEJO:
FECHA DEL MANEJO: 29/08/2014 24/09/2014
MANEJO: 27/08/2014
31/07/2014
11x. 11C. ZG11. ACS10.
ID: ANILLO Marcaje temporal Chip 048266344 ID: anillo AFRIB365
XCARETBO58 X FECHA DE FECHA DE
FECHA DEL Anillo con marca MANEJO: MANEJO:
MANEJO:31/07/20 | indistinguible 29/08/2014 24/09/2014
14 FECHA DE

MANEJO:

27/08/2014
12x. 12C. 7G12. ACS12.
ID: ANILLO Marcaje temporal Chip 092827518 ID: anillo AFRIB369
MARCAREQ77 Xl FECHA DE FECHA DE
FECHA DEL FECHA DE MANEJO: MANEJO:
MANEJO:31/07/20 | MANEJO: 29/08/2014 24/09/2014
14 27/08/2014
13x. 13C. ZG13. ACS13.
ID: ANILLO Marcaje temporal Chip 028879344 ID: anillo AFRIB396
XCARETB006 Xin FECHA DE FECHA DE
FECHA DEL FECHA DE MANEJO: MANEJO:
MANEJO:01/08/20 MANEJO: 29/08/2014 24/09/2014
14 27/08/2014
14x. 14C. 2G14.
ID: ANILLO Marcaje temporal Chip 056608775
XCARETB032 XIvV FECHA DE
FECHA DEL FECHA DE MANEJO:
MANEJO:01/08/20 | MANEJO: 29/08/2014
14 27/08/2014
15x. 15C. ZG15.
ID:ANILLO Marcaje temporal ID:SinID1
ESAZA1443 XV FECHA DE
FECHA DEL FECHA DE MANEJO:
MANEJO: MANEJO: 29/08/2014
01/08/2014 27/08/2014
16x. 16C. ZG16.
ID:ANILLO Marcaje temporal ID:SinID2
ARA100 XVI FECHA DE
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FECHA DEL FECHA DE MANEJO:
MANEJO: MANEJO: 29/08/2014
01/08/2014 27/08/2014
17 x. 17C. ZG17.
ID:ANILLO Marcaje temporal ID : chip
JLK87MEX XVl 048268291
FECHA DEL FECHA DE FECHA DE
MANEJO: MANEJO: MANEJO:
02/08/2014 27/08/2014 29/08/2014
18x. 18C 72G18.
ID:ANILLO .Marcaje temporal ID : chip
JLK88MEX Xviii 056614299
FECHA DEL FECHA DE FECHA DE
MANEJO: MANEJO: MANEJO:
02/0872014 27/08/2014 29/08/2014
19x. 19C. ZG19.
ID:ANILLO Marcaje temporal ID : 048267086
ESAZB878 XIX FECHA DE
FECHA DEL FECHA DE MANEJO:
MANEJO:02 MANEJO: 29/08/2014
02/08/2014 27/08/2014
20x. 20C.
ID:ANILLO Marcaje temporal
MARCAR E 075 XX
FECHA DEL FECHA DE
MANEJO:03/08/20 | MANEJO:
14 27/08/2014
21x. 21C
ID:ANILLO .Marcaje temporal
XCARET B045 XXI
FECHA DEL FECHA DE
MANEJO:03/08/20 MANEJO:
14 27/08/2014
22 x. 22C
ID:ANILLO .Marcaje temporal
XCARETB 057 E
FECHA DE EDAD:POLLUELO
MANEJO:04/08/20 FECHA DE
14 MANEJO:

27/08/2014
23 x. 23C
ID:ANILLO .SIN MARCA 1
MARCARE039 FECHA DE
FECHA DEL MANEJO:
MANEJO:04/08/20 | 27/08/2014
14
24 x. 24C
ID:SIN ANILLO .SIN MARCA 2
675WA8561AEXCA | FECHA DE
RET MANEJO:
FECHA DEL 27/08/2014
MANEJO:
05/08/2014
25 x. 25C.
ID:ANILLO SIN MARCA 3
634WA8561AEXCA | EDAD:ADULTO
RET FECHA DE
FECHA DEL MANEJO:
MANEJO: 27/08/2014

05/08/2014
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26x. ID:ANILLO
641WAB8561AEXCA
RET

FECHA DEL
MANEJO:
05/08/2014

27 x.

ID:ANILLO
669WAB561AEXCA
RET

FECHA DEL
MANEJO:05/08/20
14

28 x.

ID:ANILLO
619WAB561AEXCA
RET

FECHA DEL
MANEJO:2014
07/08/

29 x.

ID:ANILLO
254WA8561AEXCA
RET

FECHA DEL
MANEJO:
07/08/2014

30 x.

ID: ANILLO
435WA8561AEXCA
RET

FECHA DEL
MANEJO:
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APENDICE II1.

Cuadro 5. Condiciones estandarizadas para la amplificacion individual de los primers seleccionados y tamaiio de los fragmentos obtenidos

UnaCT21 58°C FAM MASTER MIX. 4(149-170)
2x Qiagen Multiplex PCR master mix: 2.5 uLL
UnaCT21F: 0.1 uL
UnaCT21R: 0.1 pL
H20:2.3 uL
DNATemplado:0.5 pLL
TERMOCICLADO:

Activacion inicial: 15 min 95°C
Desnaturalizacion:30 seg 94°C
Alineamiento:90 seg 58°C
Extension:90seg 72°C
N° de cliclos:35
Extension final:10 min 72°C
DILUCION PARA SECUENCIADOR 1:2

Figura 27
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UnaCT43 60°C M13 VIC MASTER MIX. 6 (197-221) Figura 29
2x Qiagen Multiplex PCR master mix: 2.5 uLL
UnaCT43F: 0.05 pL
UnaCT43R: 0.1uL
M13 VIC:0.15 pL
H20:2.2 pLb
DNATemplado:0.5 pLL
TERMOCICLADO:

Activacion inicial: 5 min 95°C
Desnaturalizacion:30 seg 94°C
Alineamiento:45seg 60°C
Extension:90seg 72°C
28 ciclos
Desnaturalizacion 2: 30 seg 94°C
Alineamiento 2: 45seg 57°C
Extension 2: 45seg 72°C
8 ciclos
Extension final: 10 min 72°C
DILUCION PARA SECUENCIADOR 1:1
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UnaGT55

58°C

M13 FAM MASTER MIX.
2x Qiagen Multiplex PCR master mix: 2.5 pL
UnaCT43F: 0.05 pL
UnaCT43R: 0.1uL
M13 FAM:0.1 uL
H20:2.25 pL
DNATemplado:1.0 uL
TERMOCICLADO:
Activacion inicial: 5 min 95°C
Desnaturalizacion:30 seg 94°C
Alineamiento:45seg 58°C
Extension:45seg 72°C
28 ciclos
Desnaturalizacion 2: 30 seg 94°C
Alineamiento 2: 30seg 55°C
Extension 2: 45seg 72°C
8 ciclos
Extension final: 10 min 72°C
DILUCION PARA SECUENCIADOR 1:1

1(203)
MONOMOR-
FICO

Figura 31
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AgGT19

60°C

VIC MASTER MIX. 7(184-200)
2x Qiagen Multiplex PCR master mix: 2.5 pL
UnaCT21F: 0.1 pL
UnaCT21R: 0.1 pL
H20:2.3 uL
DNATemplado:1.0puL
TERMOCICLADO:

Activacion inicial: 15 min 95°C
Desnaturalizacion:30 seg 94°C
Alineamiento:90 seg 60°C
Extension:90seg 72°C
N° de cliclos:35
Extension final:10 min 72°C
DILUCION PARA SECUENCIADOR 1:1

Figura 27
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AgGT21

58°C

VIC MASTER MIX. 11 (177-197)
2x Qiagen Multiplex PCR master mix: 2.5 pL
UnaCT21F: 0.1 pL
UnaCT21R: 0.1 pL
H20:2.3 uL
DNATemplado:0.5 pL
TERMOCICLADO:

Activacion inicial: 15 min 95°C
Desnaturalizacion:30 seg 94°C
Alineamiento:90 seg 58°C
Extension:90seg 72°C
N° de cliclos:35
Extension final:10 min 72°C
DILUCION PARA SECUENCIADOR 1:1

Figura 27y 33
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AgGT90

56°C

FAM MASTER MIX. 10(188 -208)
2x Qiagen Multiplex PCR master mix: 2.5 pL
UnaCT21F: 0.5 pLb
UnaCT21R: 0.5 uL
H20:2.5 pL
DNATemplado:1.0 pL
TERMOCICLADO:

Activacion inicial: 15 min 95°C
Desnaturalizacion:30 seg 94°C
Alineamiento:90 seg 56°C
Extension:90seg 72°C
Ne° de cliclos:40
Extension final:10 min 72°C
DILUCION PARA SECUENCIADOR 1:1

Figura 35
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APENDICE 1V.

Cuadro 6. Condiciones estandarizadas para la amplificacion en multiplex de los primers seleccionados

Primers /Locus Temperatura de Fluoré6foro Condiciones de amplificacion

seleccionados amplificacion

UnaCT21 59°C FAM MASTER MIX.

AgGT17 NED 2x Qiagen Multiplex PCR master mix: 2.5 pL
AgGT19 VIC UnaCT21F: 0.07 uL

UnaCT21R: 0.07 pLb
AgGT17F:0.085 puL
AgGT17R:0.085 puL
AgGT19F:0.21 pL
AgGTI19R:0.21 pL

H2o0: 1.77 pLL
DNATemplado:1.5 pL
TERMOCICLADO:
Activacion inicial: 15 min 95°C
Desnaturalizacion:30 seg 94°C
Alineamiento:90 seg 59°C
Extension:45seg 72°C

N° de cliclos:35

Extension final:15min 72°C
DILUCION PARA SECUENCIADOR 1:1




AgGT21

58°C

VIC

116

MASTER MIX.

2x Qiagen Multiplex PCR master mix: 2.5 pL
UnaCT21F: 0.1 pL

UnaCT21R: 0.1 pL

H20:2.3 pL

DNATemplado:0.5 pL
TERMOCICLADO:

Activacion inicial: 15 min 95°C
Desnaturalizacion:30 seg 94°C
Alineamiento:90 seg 58°C
Extension:90seg 72°C

N° de cliclos:35

Extension final: 10 min 72°C

DILUCION PARA SECUENCIADOR 1:1
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APENDICE V.

Cuadro 8. Matriz de datos de genotipado por individuo obtenida con GENE MARKER HID,

GENEMAPPER y TANDEM.
MUESTRA POB AgGT17 AgGT19 AgGT21 AgGT90 UnaCT21 UnaCT43 UnaCT74
SP01398 silv 115 | 117 | 186 | 186 | 185 | 185 | 196 | 196 | 156 | 170 | 215 | 219 | 160 | 160
S10TM silv 109 | 115 | 186 | 196 | 185 | 185 | 198 | 198 | 156 | 156 | 215 | 215 | 160 | 160
S5TM silv 107 | 117 | 184 | 188 | 187 | 191 | 198 | 198 | 156 | 170 | 215 | 217 | 158 | 160

SCON1R silv 109 | 117 | 188 | 188 | 185 | 193 | 198 | 198 | 156 | 156 0 0 0 0

SCON2R silv 109 | 109 | 186 | 196 | 191 | 197 | 194 | 198 | 156 | 156 | 215 | 215 | 160 | 160
SCON3R silv 109 | 109 | 186 | 188 | 185 | 187 0 0 156 | 156 | 215 | 219 | 160 | 160
SJALSILV silv 109 | 117 | 184 | 196 | 187 | 189 | 194 | 194 | 170 | 170 | 215 | 215 | 160 | 160
SPAA046 silv 109 | 117 0 0 181 | 193 | 194 | 196 | 170 | 170 | 215 | 217 | 160 | 160
SP01126 silv 109 | 121 0 0 0 0 0 0 156 | 156 0 0 148 | 160
SP01124 silv 109 | 109 | 184 | 186 | 185 | 191 0 0 156 | 156 | 217 | 217 | 162 | 162
SP01125 silv 113 | 113 | 188 | 188 | 189 | 191 0 0 170 | 170 0 0 0 0

SGQR silv 113 | 121 | 186 | 188 | 193 | 193 0 0 156 | 156 | 215 | 215 | 160 | 160
1rf rf 113 | 115 | 184 | 186 | 185 | 193 | 194 | 198 | 156 | 170 | 215 | 215 | 160 | 160
2rf rf 113 | 115 | 184 | 186 | 183 | 191 | 194 | 198 | 156 | 170 | 215 | 217 | 160 | 160
3rf rf 107 | 109 | 186 | 192 | 189 | 191 | 192 | 194 | 156 | 156 | 215 | 217 | 160 | 160
4rf rf 109 | 115 | 186 | 196 | 183 | 191 | 194 | 196 | 156 | 170 | 215 | 215 | 160 | 160
5rf rf 113 | 117 | 184 | 186 | 193 | 197 | 198 | 206 | 156 | 170 0 0 0 0
6rf rf 109 | 117 | 186 | 192 | 187 | 191 0 0 156 | 170 | 215 | 219 | 160 | 162
7rf rf 109 | 109 | 186 | 186 | 185 | 197 | 196 | 204 | 156 | 170 | 215 | 219 | 160 | 160

1vf vf 0 0 0 0 0 0 196 | 198 0 0 215 | 217 | 148 | 162
2VF vf 0 0 0 0 0 0 194 | 198 0 0 215 | 219 | 148 | 162
4vf vf 109 | 109 | 192 | 196 0 0 194 | 198 | 156 | 156 0 0 0 0

Svf vf 0 0 0 0 0 0 196 | 196 0 0 215 | 217 | 158 | 160

6vf vf 107 | 109 | 186 | 194 | 189 | 189 0 0 156 | 156 0 0 0 0
10zg 78 113 | 117 | 186 | 186 | 179 | 191 | 196 | 198 | 156 | 170 | 215 | 215 | 158 | 160
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11zg zg 0 0 0 0 187 | 197 | 196 | 196 0 0 215 | 215 | 160 | 160
12zg 78 109 | 117 | 186 | 196 | 183 | 189 | 194 | 198 | 156 | 156 | 215 | 217 | 162 | 162
13zg zg 109 | 113 | 186 | 192 | 185 | 187 | 194 | 196 | 156 | 170 | 215 | 219 | 160 | 160
15zg 78 0 0 186 | 186 | 191 | 195 | 196 | 198 | 156 | 156 | 215 | 215 | 148 | 162
162G 78 109 | 113 | 186 | 192 | 195 | 197 | 194 | 194 | 156 | 170 | 215 | 217 | 160 | 160
17zg zg 109 | 109 | 192 | 196 | 189 | 191 | 194 | 196 | 156 | 156 | 215 | 217 | 160 | 160
19zg 78 107 | 109 | 192 | 196 | 183 | 189 | 194 | 196 | 156 | 156 | 215 | 217 | 160 | 160
1zg zg 0 0 0 0 0 0 194 | 198 0 0 0 0 0 0
3zg 78 109 | 113 | 186 | 196 0 0 198 | 198 | 156 | 156 | 215 | 217 | 160 | 162
4zg 78 0 0 0 0 187 | 195 | 194 | 196 0 0 215 | 217 | 148 | 160
5zg 78 0 0 0 0 187 | 195 0 0 0 0 0 0 0 0
728 78 107 | 109 | 192 | 196 | 187 | 191 | 198 | 198 | 156 | 156 | 215 | 219 | 160 | 160
8zg 78 107 | 109 | 186 | 186 | 197 | 197 | 194 | 194 | 156 | 156 | 215 | 215 | 148 | 162
9zg 78 109 | 109 | 192 | 196 0 0 192 | 194 | 156 | 156 | 215 | 217 | 160 | 160
10c civs 113 | 113 | 186 | 194 | 193 | 197 | 194 | 198 | 156 | 156 | 213 | 215 | 160 | 160
11c Civs 109 | 117 | 186 | 196 | 189 | 193 | 194 | 194 | 156 | 170 | 217 | 217 | 160 | 160
12c Civs 113 | 117 | 186 | 192 | 187 | 193 | 188 | 198 | 156 | 170 | 215 | 219 | 160 | 160
13C civs 0 0 0 0 0 0 194 | 198 0 0 0 0 0 0
14c Civs 109 | 113 | 186 | 192 | 185 | 191 | 194 | 198 | 156 | 170 | 217 | 217 | 160 | 164
15c civs 109 | 109 | 186 | 194 | 193 | 193 | 194 | 198 | 156 | 170 | 217 | 219 | 160 | 160
16c civs 107 | 109 | 186 | 186 | 189 | 195 | 190 | 198 | 156 | 156 | 215 | 219 | 160 | 160
17c civs 113 | 117 | 184 | 186 | 189 | 191 | 198 | 198 | 156 | 170 | 217 | 217 | 160 | 162
18c civs 107 | 117 | 192 | 194 | 193 | 197 | 188 | 194 | 156 | 156 | 215 | 217 | 148 | 164
19¢c civs 107 | 117 | 186 | 186 | 189 | 193 | 196 | 196 | 156 | 156 | 217 | 219 | 160 | 160
1c civs 107 | 109 | 186 | 196 | 185 | 193 | 196 | 198 | 156 | 156 | 213 | 215 | 148 | 148
20c civs 117 | 117 | 184 | 186 | 191 | 195 | 196 | 198 | 156 | 156 | 215 | 219 | 148 | 160
21c civs 109 | 115 | 186 | 186 | 177 | 185 | 194 | 194 | 156 | 163 | 197 | 197 0 0
22c civs 109 | 117 | 186 | 196 | 187 | 189 | 196 | 198 | 156 | 156 | 215 | 217 | 160 | 160
23c civs 109 | 117 | 186 | 186 | 189 | 193 | 196 | 198 | 156 | 156 | 213 | 215 | 158 | 160
24c civs 107 | 107 | 196 | 196 0 0 0 0 156 | 156 0 0 0 0
3c civs 109 | 117 | 186 | 196 0 0 194 | 204 | 156 | 156 0 0 0 0
4c civs 107 | 109 | 186 | 186 | 183 | 187 | 198 | 198 | 156 | 156 | 215 | 219 | 160 | 160
5c civs 107 | 117 | 192 | 194 0 0 0 0 156 | 156 0 0 0 0
6c civs 107 | 109 | 186 | 186 | 191 | 191 | 196 | 198 | 156 | 156 0 0 0 0
9c civs 109 | 117 | 186 | 186 | 189 | 191 | 194 | 198 | 170 | 170 | 215 | 215 | 160 | 160
10acs acs 109 | 109 | 186 | 186 | 183 | 189 | 198 | 198 | 156 | 170 | 215 | 217 0 0
11acs acs 109 | 115 | 186 | 196 | 179 | 197 | 194 | 198 | 156 | 170 | 219 | 219 | 160 | 160
12acs acs 107 | 117 | 186 | 186 | 189 | 195 | 194 | 194 | 149 | 156 | 219 | 219 | 160 | 160
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13acs acs 0 0 0 0 189 | 191 0 0 0 0 213 | 215 | 160 | 160
14acs acs 109 | 117 | 186 | 196 | 187 | 195 0 0 156 | 170 | 215 | 217 | 162 | 162
lacs acs 0 0 0 0 185 | 189 | 200 | 206 0 0 217 | 217 | 160 | 160
2acs acs 117 | 117 | 196 | 196 | 189 | 197 0 0 156 | 156 0 0 0 0
3acs acs 107 | 109 | 186 | 186 | 185 | 189 | 194 | 198 | 156 | 156 | 215 | 217 | 162 | 162
4acs acs 107 | 109 | 186 | 186 | 185 | 191 | 192 | 194 | 156 | 156 | 215 | 219 | 158 | 160
5acs acs 109 | 117 | 196 | 196 | 185 | 197 | 196 | 198 | 156 | 156 | 217 | 217 | 160 | 160
6acs acs 109 | 109 | 184 | 194 0 0 194 | 196 | 156 | 156 | 215 | 217 | 160 | 160
7acs acs 107 | 109 | 186 | 186 | 185 | 189 | 194 | 198 | 156 | 156 | 215 | 215 | 160 | 160
8acs acs 109 | 115 | 186 | 186 | 185 | 187 | 194 | 198 | 156 | 156 0 0 0 0
9acs acs 107 | 117 | 186 | 186 | 183 | 187 0 0 156 | 156 0 0 0 0
10x xcar | 109 | 117 | 186 | 192 | 189 | 193 | 190 | 196 | 156 | 156 | 217 | 219 | 160 | 160
11x xcar | 107 | 109 | 186 | 196 0 0 0 0 156 | 156 0 0 0 0
12x xcar | 107 | 109 | 186 | 192 | 191 | 191 | 196 | 208 | 156 | 156 | 215 | 217 | 160 | 160
13x xcar | 115 | 117 | 186 | 186 0 0 196 | 198 | 156 | 156 0 0 0 0
14x xcar | 109 | 117 | 186 | 196 | 185 | 193 | 194 | 198 | 156 | 156 | 215 | 217 | 160 | 164
15x xcar | 109 | 117 | 186 | 196 | 187 | 191 | 194 | 196 | 156 | 156 | 215 | 219 | 160 | 160
16x xcar | 107 | 117 | 192 | 196 | 189 | 193 | 198 | 200 | 156 | 156 | 217 | 217 | 160 | 162
17x xcar | 107 | 113 | 186 | 192 | 187 | 191 | 194 | 198 | 156 | 156 | 215 | 217 | 162 | 162
18x xcar | 113 | 117 | 186 | 192 0 0 188 | 198 | 156 | 170 | 217 | 217 | 160 | 160
19x xcar | 109 | 117 | 184 | 186 | 191 | 193 | 190 | 194 | 156 | 156 | 215 | 217 | 160 | 160
1x xcar | 107 | 115 | 186 | 196 | 183 | 195 | 198 | 198 | 156 | 170 | 215 | 215 | 160 | 160
20x xcar | 107 | 115 | 186 | 186 0 0 194 | 198 | 156 | 170 0 0 0 0
21x xcar | 107 | 109 | 192 | 196 | 185 | 193 | 196 | 208 | 156 | 156 | 215 | 217 | 160 | 160
22x xcar | 107 | 109 | 186 | 196 | 183 | 195 | 198 | 198 | 156 | 170 | 215 | 215 | 160 | 160
23x xcar | 107 | 109 | 192 | 196 | 185 | 189 | 194 | 208 | 156 | 156 | 217 | 219 | 160 | 160
24x xcar | 107 | 107 | 186 | 196 | 183 | 195 | 194 | 194 | 156 | 156 | 217 | 217 | 160 | 162
26x xcar | 109 | 109 | 186 | 196 | 185 | 195 | 198 | 198 | 156 | 170 | 215 | 219 | 160 | 160
27x xcar | 109 | 109 | 186 | 186 | 193 | 197 | 194 | 208 | 156 | 156 | 215 | 217 | 160 | 160
28x xcar | 117 | 117 | 186 | 192 | 189 | 191 | 198 | 198 | 156 | 156 | 215 | 215 | 160 | 164
29x xcar | 107 | 109 | 196 | 196 | 183 | 195 | 198 | 208 | 156 | 156 | 215 | 217 | 160 | 160
2x xcar | 109 | 113 | 186 | 196 | 187 | 189 | 196 | 198 | 156 | 156 | 219 | 219 | 148 | 164
30x xcar | 109 | 117 | 192 | 196 | 185 | 191 | 194 | 198 | 156 | 156 | 215 | 217 | 160 | 164
3x xcar | 109 | 117 | 186 | 196 | 195 | 195 | 198 | 198 | 156 | 156 | 215 | 217 | 160 | 160
4x xcar | 107 | 109 | 186 | 196 | 187 | 197 | 194 | 198 | 156 | 156 | 215 | 215 | 160 | 160
5x xcar | 109 | 109 | 186 | 186 | 187 | 197 | 198 | 198 | 156 | 170 | 213 | 215 | 160 | 160
6x xcar | 107 | 109 | 196 | 196 | 195 | 195 | 194 | 198 | 156 | 156 | 215 | 219 | 160 | 160
7x xcar | 109 | 113 | 186 | 186 0 0 196 | 198 | 156 | 170 0 0 0 0
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8x xcar | 109 | 113 | 186 | 200 0 0 198 | 198 | 156 | 170

9x xcar | 117 | 117 | 186 | 186 | 195 | 195 | 198 | 198 | 156 | 170

215

219

160

160

*silv. Grupo de ejemplares silvestres.

rf. Grupo de individuos de la UMA Reavyfeex

az. Grupo de individuos del Zooldgico Agua azul.

VT .Grupo de individuos del Zooldgico Villa Fantasia.
zg. Grupo de individuos del Zooldogico de Guadalajara.
civs. Grupo de individuos del CIVS, Guadalajara.
Xcar. Grupo de individuos de Xcaret.

Acs.Grupo de individuos de Africam Safari
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Cuadro 9. Probabilidad de Genotipo (identidad) de cada individuo deacuerdo a la combinacién de alelos en los diferentes Loci

Muestra | Pob | Genotipo AgGT17 | AgGTI9 AgGT21 AgGT90 UnaCT21 | UnaCT43 | UnaCT74 | PORCENTAJE 1/100

SP01398 | silv | 115117186186185185196196156 | 3.5E-02 | 4.3E-03 43E-04 2.0E-05 8.8E-06 1.3E-06 8 3E-07 0.00008332483079957830%
170215219160160g

S10TM silv. | 109115186196185185198198156 | 7.6E-02 | 8.0E-03 8.1E-04 2.0E-04 9.0E-05 4.0E-05 2.6E-05 0.00256640478862701000%
156215215160160g

S5T™M silv. | 107117184183187191198198156 | 1.7E-02 | 1.8E-03 9.0E-05 2.3E-05 1.0E-05 3.0E-06 24E-07 0.00002380709451416520%
170215217158160g

SCONIR | silv | 109117188188185193198198156 | 1.9E-01 | 2.3E-02 2.7E-03 6.8E-04 3.0E-04 3.0E-04 3.0E-04 0.03007505611672280000%
1560000g

SCON2R | silv | 109109186196191197194198156 | 2.1E-01 | 2.2E-02 3.6E-04 1.0E-04 4.6E-05 2.1E-05 1.3E-05 0.00131687242798354000%
156215215160160g

SCON3R | silv | 109109186188185187001561562 | 2.1E-01 | 5.1E-02 4.5E-03 4.5E-03 2.0E-03 2.9E-04 1.9E-04 0.01882030178326470000%
15219160160g

SJALSILV | silv | 109117184196187189194194170 | 1.9E-01 | 8.6E-03 2.1E-04 1.7E-05 1.9E-06 8.6E-07 5.5E-07 0.00005497148354291210%
170215215160160g

SPAA046 | silv | 109117001811931941961701702 | 1.9E-01 | 1.9E-01 32E-03 3.9E-04 43E-05 1.3E-05 8.1E-06 0.00081439234878388300%
15217160160g

SPO1126 | silv | 10912100000015615600148160g | 7.6E-02 | 7.6E-02 7.6E-02 7.6E-02 34E-02 34E-02 2.7E-03 0.27160493827160500000%

SPO1124 | sitv | 109109184186185191001561562 | 2.1E-01 | 2.2E-02 2.6E-03 2.6E-03 1.1E-03 5.6E-05 5.6E-07 0.00005601280292638320%
17217162162¢g

SPO1125 | silv | 113113183188189191001701700 | 1.6E-02 | 1.9E-03 6.3E-05 6.3E-05 7.0E-06 7.0E-06 7.0E-06 0.00070305325987144200%
000g

SGQR silv. | 113121186188193193001561562 | 2.1E-02 | 5.1E-03 1.7E-04 1.7E-04 7 5E-05 33E-05 2.1E-05 0.00213311566846920000%
15215160160g

1tf tf 113115184186185193194198156 | 9.2E-02 | 2.2E-02 9 2E-04 1.5E-04 75E-05 33E-05 2.8E-05 0.00279859327899321000%
170215215160160g

2uf of 113115184186183191194198156 | 9.2E-02 | 2.2E-02 1.8E-03 3.1E-04 1.5E-04 33E-05 2.8E-05 0.00279859327899321000%
170215217160160g

3if of 107109186192189191192194156 | 5.1E-02 | 8.3E-03 34E-04 1.9E-05 6.2E-06 1.4E-06 1.2E-06 0.00011516844769519400%
156215217160160g

arf tf 109115186196183191194196156 | 1.5E-01 | 1.2E-02 1.0E-03 1.1E-04 5 6E-05 2.5E-05 2.1E-05 0.00207303205851349000%
170215215160160g

Stf tf 113117184186193197198206156 | 6.1E-02 | 1.5E-02 6.1E-04 2.5E-05 1.2E-05 1.2E-05 1.2E-05 0.00124895898401350000%
1700000g

6rf of 109117186192187191001561702 | 1.0E-01 | 1.7E-02 6.8E-04 6.8E-04 33E-04 7 4E-05 1.IE-05 0.00113074475918918000%
15219160162¢

7rf tf 109109186186185197196204156 | 1.3E-01 | 4.2E-02 1.7E-03 4.7E-05 2.3E-05 5.1E-06 43E-06 0.00043188167885697700%
170215219160160g

laz az 113117186196187195198198156 | 8.3E-02 | 2.8E-02 3.1E-03 5.7E-04 3 2E-04 33E-05 73E-06 0.00073045669746449200%
156215219160162g

2az az 107117186186183187196196156 | 8.3E-02 | 2.1E-02 3.5E-03 44E-04 2.5E-04 7.6E-05 4.7E-05 0.00470802163287661000%
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156215217160160g

3az az 109117184196183187194198170 | 2.1E-01 2.3E-02 3.9E-03 7.1E-04 4.4E-05 2.7E-06 1.7E-06 0.00016739632650227900%
170217221160160g

4az az 109109186186183189196198156 | 1.7E-01 4.3E-02 3.6E-03 1.1E-03 6.2E-04 1.9E-04 2.1E-05 0.00214000985585300000%
156215217158160g

Saz az 109109184196187189194194156 | 1.7E-01 1.9E-02 2.1E-03 9.8E-05 3.7E-05 1.1E-05 7.0E-06 0.00069748469375949700%
170215217160160g

6az az 000019119500000000g 1.0E+00 1.0E+00 2.8E-02 2.8E-02 2.8E-02 2.8E-02 2.8E-02 2.77777777777778000000%

Taz az 107113186196001961981561562 | 5.6E-02 1.9E-02 1.9E-02 5.7E-03 3.2E-03 3.3E-04 7.3E-05 0.00730456697464492000%
15219160162g

8az az 00000019619800217217160160g | 1.0E+00 1.0E+00 1.0E+00 3.1E-01 3.1E-01 5.6E-02 3.5E-02 3.47113022635126000000%

Ivf vf 00000019619800215217148162g | 1.0E+00 1.0E+00 1.0E+00 2.8E-01 2.8E-01 9.4E-02 2.1E-02 2.08333333333333000000%

2VF vf 00000019419800215219148162g | 1.0E+00 1.0E+00 1.0E+00 1.9E-01 1.9E-01 3.1E-02 6.9E-03 0.69444444444444400000%

4vf vf 109109192196001941981561560 | 5.6E-01 7.0E-02 7.0E-02 1.3E-02 1.3E-02 1.3E-02 1.3E-02 1.31835937500000000000%
000g

Svf vf 00000019619600215217158160g | 1.0E+00 1.0E+00 1.0E+00 1.4E-01 1.4E-01 4.7E-02 2.6E-03 0.26041666666666700000%

6vf vf 107109186194189189001561560 | 3.8E-01 4.7E-02 4.7E-02 4.7E-02 4.7E-02 4.7E-02 4.7E-02 4.68750000000000000000%
000g

10zg zg 113117186186179191196198156 | 4.0E-02 8.3E-03 1.1E-04 1.9E-05 4.4E-06 1.9E-06 9.5E-08 0.00000949115132647870%
170215215158160g

1lzg zg 000018719719619600215215160 | 1.0E+00 1.0E+00 6.9E-02 5.7E-03 5.7E-03 2.4E-03 1.0E-03 0.10361048647835800000%
160g

12zg zg 109117186196183189194198156 | 1.1E-01 2.7E-02 5.7E-04 1.3E-04 9.5E-05 3.3E-05 1.2E-06 0.00012387091665524000%
156215217162162¢g

13zg zg 109113186192185187194196156 | 2.2E-01 5.5E-02 9.5E-04 2.1E-04 5.0E-05 5.0E-06 2.2E-06 0.00021533049571948500%
170215219160160g

15zg zg 001861861911951961981561562 | 1.0E+00 | 2.1E-01 1.1E-02 1.9E-03 1.4E-03 6.0E-04 2.7E-05 0.00265193934122199000%
15215148162¢g

16ZG zg 109113186192195197194194156 | 2.2E-01 5.5E-02 3.0E-03 4.7E-04 1.1E-04 3.9E-05 1.7E-05 0.00165804481704004000%
170215217160160g

17zg zg 109109192196189191194196156 | 3.0E-01 4.5E-02 1.9E-03 4.2E-04 3.1E-04 1.1E-04 4.7E-05 0.00472542772856411000%
156215217160160g

19zg zg 107109192196183189194196156 | 1.7E-01 2.5E-02 5.1E-04 1.1E-04 8.6E-05 3.0E-05 1.3E-05 0.00128875301688112000%
156215217160160g

1zg zg 000000194198000000g 1.0E+00 1.0E+00 1.0E+00 2.2E-01 2.2E-01 2.2E-01 2.2E-01 22.44897959183670000000%

3zg zg 109113186196001981981561562 | 2.2E-01 5.5E-02 5.5E-02 4.5E-03 3.3E-03 1.2E-03 2.9E-04 0.02940470341546940000%
15217160162g

4zg zg 000018719519419600215217148 | 1.0E+00 1.0E+00 6.9E-02 1.6E-02 1.6E-02 5.5E-03 8.3E-04 0.08281668642387810000%
160g

5zg zg 000018719500000000g 1.0E+00 1.0E+00 6.9E-02 6.9E-02 6.9E-02 6.9E-02 6.9E-02 6.94444444444444000000%

Tzg zg 107109192196187191198198156 | 1.7E-01 2.5E-02 1.7E-03 1.4E-04 1.0E-04 1.0E-05 4.5E-06 0.00044632139112766100%

156215219160160g
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8zg zg 107109186186197197194194156 | 1.7E-01 | 3.4E-02 9.5E-04 1.5E-04 1.1E-04 4.7E-05 2.1E-06 0.00020682019120116000%
156215215148162¢g

9zg zg 109109192196001921941561562 | 3.0E-01 | 4.5E-02 45E-02 13E-03 9 4E-04 3 3E-04 1.4E-04 0.01417628318569230000%
15217160160g

10c civs | 113113186194193197194198156 | 1.6E-02 | 1.9E-03 5 8E-05 14E-05 9.1E-06 59E-07 32E-07 0.00003157535296993170%
156213215160160g

11lc civs | 109117186196189193194194156 | 2.0E-01 | 3.5E-02 3.8E-03 32E-04 9.0E-05 8.8E-06 4.7E-06 0.00047141015254327600%
170217217160160g

12¢ civs | 113117186192187193188198156 | 7.5E-02 | 9.0E-03 42E-04 1.9E-05 52E-06 6.7E-07 3.6E-07 0.00003616813158373990%
170215219160160g

13C civs | 000000194198000000g 1.0E+00 | 1.0E+00 1.0E+00 24E-01 24E-01 24E-01 2.4E-01 24.37673130193910000000%

l4c civs | 109113186192185191194198156 | 8.1E-02 | 9.8E-03 3.0E-04 74E-05 2.1E-05 2.0E-06 2.0E-07 0.00001978896088335940%
170217217160164g

15¢ civs | 109109186194193193194198156 | 1.1E-01 | 1.3E-02 3.9E-04 2.2E-04 6.1E-05 7.1E-06 3.8E-06 0.00038202588985325300%
170217219160160g

16¢ civs | 107109186186189195190198156 | 1.5E-01 | 5.3E-02 1.3E-03 2.8E-05 1.8E-05 2.3E-06 1.3E-06 0.00012538285615696500%
156215219160160g

17¢ civs | 113117184186189191198198156 | 7.5E-02 | 4.5E-03 33E-04 5 8E-05 1.6E-05 1.6E-06 7.7E-08 0.00000774952314313374%
170217217160162g

18¢ civs | 107117192194193197188194156 | 14E-01 | 2.7E-03 3.4E-05 2.6E-06 1.6E-06 3.5E-07 6.3E-09 0.00000062628799279203%
156215217148164g

19 civs | 107117186186189193196196156 | 14E-01 | 4.9E-02 53E-03 1.8E-04 1.2E-04 1.3E-05 7.3E-06 0.00072500663765587700%
156217219160160g

Ic civs | 107109186196185193196198156 | 1.5E-01 | 2.6E-02 1.2E-03 1.9E-04 1.2E-04 7.9E-06 14E-07 0.00001398899634809110%
156213215148148¢

20c civs | 117117184186191195196198156 | 9.0E-02 | 5.4E-03 1.1E-04 1.7E-05 1.1E-05 1.4E-06 2.8E-07 0.00002805770207708310%
156215219148160g

21c civs | 109115186186177185194194156 | 1.6E-02 | 5.9E-03 3.0E-05 2.5E-06 1.0E-07 4.0E-10 4.0E-10 0.00000003975460891746%
16319719700g

22¢ civs | 109117186196187189196198156 | 2.0E-01 | 3.5E-02 1.3E-03 2.0E-04 1.3E-04 2.7E-05 1.5E-05 0.00146279998849792000%
156215217160160g

23¢ civs | 109117186186189193196198156 | 2.0E-01 | 7.0E-02 7.7E-03 12E-03 7 6E-04 4.9E-05 2.4E-06 0.00023936727084511500%
156213215158160g

24c civs | 10710719619600001561560000g | 5.1E-02 | 1.1E-03 1.1E-03 1.1E-03 7 3E-04 7 3E-04 7 3E-04 0.07290000000000000000%

3¢ civs | 109117186196001942041561560 | 2.0E-01 | 3.5E-02 3.5E-02 53E-04 34E-04 34E-04 34E-04 0.03422493074792240000%
000g

4c civs | 107109186186183187198198156 | 1.5E-01 | 5.3E-02 2.7E-04 48E-05 3.1E-05 4.0E-06 2.1E-06 0.00021494203912622600%
156215219160160g

5¢ civs | 10711719219400001561560000g | 14E-01 | 2.7E-03 2.7E-03 2.7E-03 1.7E-03 1.7E-03 1.7E-03 0.17280000000000000000%

6c civs | 107109186186191191196198156 | 1.5E-01 | 5.3E-02 1.6E-03 2.5E-04 1.6E-04 1.6E-04 1.6E-04 0.01627810484141510000%
1560000g

9c civs | 109117186186189191194198170 | 2.0E-01 | 7.0E-02 5.1E-03 1.2B-03 3.8E-05 4.5E-06 2.4E-06 0.00024199054497221500%
170215215160160g

10acs acs | 109109186186183189198198156 | 2.1E-01 | 9.3E-02 3.9E-03 4.7E-04 9.9E-05 2.6E-05 2.6E-05 0.00261006404168797000%

17021521700g
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11acs acs | 109115186196179197194198156 | 7.6E-02 | 2.5E-02 2.3E-04 6.3E-05 1.3E-05 6.8E-07 3.8E-07 0.00003830429386318810%
170219219160160g

12acs acs | 107117186186189195194194149 | 1.0E-01 | 4.6E-02 1.9E-03 3.1E-04 2.1E-05 1.1E-06 6.2E-07 0.00006190592947585960%
156219219160160g

13acs acs | 00001891910000213215160160g | 1.0E+00 | 1.0E+00 4.1E-02 4.1E-02 4.1E-02 1.4E-03 7.7E-04 0.07702088121668540000%

14acs acs | 109117186196187195001561702 | 2.3E-01 | 7.6E-02 1.4E-03 1.4E-03 2.8E-04 7.5E-05 3.0E-06 0.00029884645269260700%
15217162162¢

lacs acs | 000018518920020600217217160 | 1.0E+00 | 1.0E+00 1.2E-01 6.2E-04 6.2E-04 8.2E-05 4.6E-05 0.00462125287300113000%
160g

2acs acs | 117117196196189197001561560 | 6.3E-02 | 3.9E-03 24E-04 24E-04 1.7E-04 1.7E-04 1.7E-04 0.01685388929980280000%
000g

3acs acs | 107109186186185189194198156 | 1.9E-01 | 8.5E-02 1.1E-02 3.0E-03 2.1E-03 54E-04 2.2E-05 0.00216940387830559000%
156215217162162¢g

4acs acs | 107109186186185191192194156 | 1.9E-01 | 8.5E-02 3.0E-03 1.2E-04 8.4E-05 1.4E-05 1.0E-06 0.00010376612940715500%
156215219158160g

5acs acs | 109117196196185197196198156 | 2.3E-01 | 1.4E-02 7.GE-04 53E-05 3.7E-05 4.9E-06 2.8E-06 0.00027579091581495400%
156217217160160g

6acs acs | 109109184194001941961561562 | 2.1E-01 | 7.3E-04 73E-04 5 8E-05 4.1E-05 1.1E-05 6.0E-06 0.00060281635802469100%
15217160160g

7acs acs | 107109186186185189194198156 | 1.9E-01 | 8.5E-02 1.1E-02 3.0E-03 2.1E-03 2.7E-04 1.5E-04 0.01525362102285180000%
156215215160160g

3acs acs | 109115186186185187194198156 | 7.6E-02 | 3.4E-02 1.8E-03 5.1E-04 3.5E-04 3.5E-04 3.5E-04 0.03515596464314410000%
1560000g

9acs acs | 107117186186183187001561560 | 1.0E-01 | 4.6E-02 82E-04 S 2E-04 5 7E-04 5 7E-04 5 7E-04 0.05707137117393530000%
000g

10x xcar | 109117186192189193190196156 | 1.8E-01 | 2.8E-02 7 8E-04 7.0E-06 5.0E-06 59E-07 3.9E-07 0.00003884602797654870%
156217219160160g

11x xcar | 10710918619600001561560000g | 1.9E-01 | 5.9E-02 5.9E-02 5.9E-02 42E-02 42E-02 42E-02 4.24043650601924000000%

12x xcar | 107109186192191191196208156 | 1.9E-01 | 3.0E-02 6.9E-04 1.5E-05 1.1E-05 3.6E-06 2.3E-06 0.00023488151210820200%
156215217160160g

13x xcar | 115117186186001961981561560 | 2.3E-02 | 5.8E-03 5.8E-03 72E-04 5 2E-04 5 2E-04 52E-04 0.05171598611442980000%
000g

14x xcar | 109117186196185193194198156 | 1.8E-01 | 5.5E-02 1.6E-03 34E-04 24E-04 7 .8E-05 1.1E-05 0.00105183091136501000%
156215217160164g

15% xcar | 109117186196187191194196156 | 1.8E-01 | 5.5E-02 1.8E-03 9.8E-05 7.0E-05 1.1E-05 7.0E-06 0.00070379862451629400%
156215219160160g

16x xcar | 107117192196189193198200156 | 1.1E-01 | 1.0E-02 3.0E-04 53E-06 3.8E-06 4.7E-07 6.4E-08 0.00000639743143241974%
156217217160162g

17x xcar | 107113186192187191194198156 | 42E-02 | 6.5E-03 2.1E-04 4.6E-05 33E-05 1.1E-05 7 4E-08 0.00000736639434252144%
156215217162162g

18x xcar | 113117186192001881981561702 | 3.9E-02 | 6.0E-03 6.0E-03 1.1E-04 2.8E-05 3.5E-06 2.3E-06 0.00023248158579842700%
17217160160g

19x xcar | 109117184186191193190194156 | 1.8E-01 | 3.1E-03 1.2E-04 1.9E-06 1.3E-06 43E-07 2.8E-07 0.00002848708718280240%
156215217160160g

Ix xcar | 107115186196183195198198156 | 2.5E-02 | 7.7E-03 32E-04 8.1E-05 2.1E-05 4.4E-06 2.9E-06 0.00029295239449526800%

170215215160160g
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20x xcar | 107115186186001941981561700 | 2.5E-02 | 6.2E-03 6.2E-03 1.3E-03 3.5E-04 3.5E-04 3.5E-04 0.03507269387930170000%
000g

21x xcar | 107109192196185193196208156 | 1.9E-01 | 1.8E-02 52E-04 1.2E-05 83E-06 2.7E-06 1.8E-06 0.00017851656092671200%
156215217160160g

22x xcar | 107109186196183195198198156 | 19E-01 | 5.9E-02 2.5E-03 6.2E-04 1.6E-04 34E-05 2.2E-05 0.00224596835779705000%
170215215160160g

23x xcar | 107109192196185189194208156 | 1.9E-01 | 1.8E-02 4 4E-04 1.7E-05 1.2E-05 1.4E-06 9.3E-07 0.00009273587580608440%
156217219160160g

24x xcar | 107107186196183195194194156 | 5.8E-02 | 1.8E-02 7.5E-04 3.5E-05 2.5E-05 3.1E-06 42E-07 0.00004186216670650040%
156217217160162¢g

26x xcar | 109109186196185195198198156 | 1.6E-01 | 4.9E-02 2.5E-03 6.3E-04 1.7E-04 2.5E-05 1.7E-05 0.00167718416329001000%
170215219160160g

27x xcar | 109109186186193197194208156 | 1.6E-01 | 3.9E-02 6.7E-04 2.6E-05 1.8E-05 59E-06 3.9E-06 0.00039150179569222200%
156215217160160g

28% xcar | 117117186192189191198198156 | 5.0E-02 | 7.8E-03 2.6E-04 6.4E-05 4.6E-05 9.7E-06 1.3E-06 0.00013089974417332000%
156215215160164g

20x xcar | 107109196196183195198208156 | 1.9E-01 | 1.8E-02 7.7E-04 6.8E-05 4.9E-05 1.6E-05 1.0E-05 0.00104729715743671000%
156215217160160g

2x xcar | 109113186196187189196198156 | 6.8E-02 | 2.1E-02 5.0E-04 6.3E-05 45E-05 1.2E-06 43E-09 0.00000043144148173668%
156219219148164g

30x xcar | 109117192196185191194198156 | 1.8E-01 | 1.7E-02 5.7E-04 1.2E-04 8.7E-05 2.8E-05 3.8E-06 0.00038083532997698700%
156215217160164g

3x xcar | 109117186196195195198198156 | 1.8E-01 | 5.5E-02 3.2E-03 7.9E-04 5.6E-04 1.8E-04 1.2E-04 0.01206428142191680000%
156215217160160g

ax xcar | 107109186196187197194198156 | 1.9E-01 | 5.9E-02 SAE-04 1.8E-04 1.3E-04 2.7E-05 1.8E-05 0.00178656573915675000%
156215215160160g

5% xcar | 109109186186187197198198156 | 1.6E-01 | 3.9E-02 5.6E-04 1.4E-04 3.7E-05 7.0E-07 4.6E-07 0.00004605903478732020%
170213215160160g

6x xcar | 107109196196195195194198156 | 19E-01 | 1.8E-02 1.1E-03 2.3E-04 1.6E-04 2.5E-05 1.6E-05 0.00162639087978407000%
156215219160160g

7x xcar | 109113186186001961981561700 | 6.8E-02 | 1.7E-02 1.7E-02 2.1E-03 5.6E-04 5.6E-04 5.GE-04 0.05601888605801660000%
000g

8% xcar | 109113186200001981981561700 | 6.8E-02 | 1.2E-03 1.2E-03 2.9E-04 7.7E-05 7.7E-05 7.7E-05 0.00772674290455401000%
000g

9x xcar | 117117186186195195198198156 | 5.0E-02 | 1.3E-02 72E-04 1.8E-04 4.7E-05 7 2E-06 4.7E-06 0.00047478825576101400%

170215219160160g
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APENDICE VIIL

Cuadro 10. Aproximacion del grado de Parentesco entre pares de individuos de los
diferentes grupos de cautiverio con GENALEX 6.3 (Estimador QGM : Queller y

Goodnight 1989)
Africam Safari Zoo Guadalajara
Muestras 1 2 QGM Muestras 1 2 QGM
2acs  5acs 0.720 12zg 1zg 1.000
3acs  8acs 0.548 4zg 5zg 1.000
7acs  8acs 0.548 17zg 9zg 0.805
13acs 7acs 0.527 17zg 19zg 0.667
lacs 5acs 0.512 1zg 3z 0.650
4acs  7acs 0.454 1zg 728 0.650
13acs 6acs 0.447 162G 1zg 0.588
4acs  8acs 0.391 1zg 8zg 0.588
10acs 3acs 0.371 19zg 9zg 0.586
3acs  7acs 0.358 10zg 15zg 0.563
8acs  9acs 0.326 11zg 13zg 0.513
12acs 9acs 0.323 162G 9zg 0.422
10acs 7acs 0.316 12zg 3zg 0.372
4acs  9acs 0.311 15zg 8zg 0.347
l4acs 3acs 0.286 10zg 11zg 0.339
3acs  9acs 0.272 162G 4zg 0.329
7acs  9acs 0.272 13zg 162G  0.313
5acs  6acs 0.260 11zg 19zg 0.298
llacs 12acs 0.234 11zg A4zg 0.292
lacs 6acs 0.233 11zg 17zg 0.286
13acs 2acs 0.211 13zg 5zg 0.267
12acs 4acs 0.178 3zg 728 0.259
10acs 8acs 0.176 15zg 5zg 0.225
3acs  4acs 0.165 162G 5zg 0.225
bacs  7acs 0.132 162G 17zg 0.210
10acs 14acs 0.114 162G 8zg 0.208
12acs 13acs 0.107 11zg 5zg 0.200
12acs 7acs 0.099 5zg 728 0.200
lacs  2acs 0.094 15zg 3zg 0.181
14acs 2acs 0.085 12zg 8zg 0.149
1lacs 8acs 0.067 162G 19zg 0.148

10acs 13acs  0.059 728 9zg 0.139




128

13acs 4acs 0.043 13zg 17zg 0.133

1lacs 5acs -0.009 13zg 9zg 0.121

10acs 9acs -0.043 12zg 15zg 0.104

lacs 7acs -0.067 11zg 7zg 0.076

10acs 1llacs -0.087 19zg 4zg 0.070

1lacs 2acs -0.094 13zg 7zg 0.047

1l4acs 8acs -0.119 4zg 9zg 0.043

14acs 5acs -0.143 11zg 162G 0.019

10acs 4acs -0.146 1zg 5zg 0.000

1lacs 4acs -0.165 5zg 9zg 0.000

6acs  8acs -0.173 11zg 8zg -0.051

13acs 5acs -0.191 15zg 4zg -0.102

lacs  3acs -0.202 10zg 7zg -0.158

1lacs 6acs -0.232 10zg 12zg -0.207

5acs  7acs -0.252 3zg 9zg -0.222

1lacs 1lacs -0.267 13zg 8zg -0.259

3acs  5acs -0.332 162G 3zg -0.271

lacs  8acs -0.366 17zg 3zg -0.289

10acs 12acs -0.380 12zg 9zg -0.311

lacs  4acs -0.384 3zg 8zg -0.314
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12acs 5acs -0.452 15zg 1zg -0.361

l4acs 7acs -0.466 12zg 162G -0.371

13acs 3acs -0.492 12zg 7zg -0.386

2acs  3acs -0.524 15zg 162G -0.400

13acs 8acs -0.529 17zg 8zg -0.412

1lacs 9acs -0.551 10zg 5zg -0.432

2acs  8acs -0.580 19zg 5zg -0.432

6acs  9acs -0.616 10zg 4zg -0.473

lacs  9acs -0.619 728 8zg -0.503

13acs 14acs -0.656 13zg 3zg -0.518

Mediana -0.129 13zg 1zg -0.556

19zg 1zg -0.556

[

Muestras 2 QGM 11zg 12zg -0.585

11x 4x 1.000 12zg 4zg -0.621

2x 7x 0.736 12zg 13zg -0.707

3x 9x 0.717 3zg  4zg  -0.945

11x 6x 0.713 11zg 1zg -1.256

5x 7x 0.688 Mediana -0.051

11x 26x 0.642
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22x 26x 0.599 Muestras 1 2 QGM

22x 3x 0.591 1vf 6vf 0.000

22x 4x 0.568 5vf 6vf 0.000

26x 5x 0.549 1vf 5vf -0.147

11x 5x 0.547 4vf 6vf -1.000

21x 23x 0.518 4vf Svf -1.133

13x 20x 0.511 Mediana -0.147

13x 7% 0.498

3x 6x 0.494 Muestras 1 2 QGM

1x 20x 0.485 8az 0.461

N
o]
N

19x 27x 0.476 4az 8az 0.440

27x 5x 0.461 2az 4az 0.178

28x 9x 0.449 2az 7az 0.122

29x 3x 0.436 6az 8az 0.000

3x 8x 0.431 4az 5az -0.040

22x 5x 0.424 laz 3az -0.281

13x 28x 0.417 2az 5az -0.328

1x b6x 0.399 3az 4az -0.368

26x 9x 0.393 laz 4az -0.427

22x 9x 0.385 laz 5az -0.501
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28x 30x 0.361 5az 6az -0.667

16x 18x 0.353 2az 6az -0.867

4x 6x 0.331 3az 7az -0.870

8x 9x 0.328 Mediana -0.285

20x 4x 0.325

26x 7x 0.318 Muestras 1 2 QGM

26x 29x 0.310 1rf 5rf 0.374

18x 10x 0.297 2rf Arf 0.118

15x 19x 0.286 Arf 7rf 0.041

20x 5x 0.281 2rf 5rf -0.011

14x 27x 0.269 4rf 6rf -0.088

11x 21x 0.268 5rf 7rf -0.182

5x 9x 0.259 1rf 7rf -0.274

12x 19x 0.254 1rf 3rf -0.441

13x 1x 0.247 2rf 6rf -0.604

12x 15x 0.232 2rf 7rf -0.631

1x 8x 0.230 Promedio -0.182

23x 6X 0.225 Desviacion Estandar 0.322

6x 9x 0.222 CIvs Gdl.
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23x 10x 0.220 10c  13C 1.000

18x 3x 0.217 13C  15c 1.000

13x 10x 0.204 13C  9c 1.000

21x 27x 0.199 l6c  4c 0.660

28x 8x 0.193 13C  21c 0.648

11x 2X 0.193 13C  4c 0.568

23x 24x 0.192 4c 6c 0.458

14x 3x 0.190 19c  23c 0.413

14x 19x 0.175 19c  22c 0.391

15x 6x 0.167 1l4c  17c 0.366

15x 27x 0.164 23c  6c 0.361

24x 6x 0.161 22c  3c 0.355

7x 10x 0.152 l6c  19c 0.323

12x 23x 0.146 20c  6c 0.292

20x 22x 0.140 24c  5c¢ 0.291

12x 10x 0.140 12¢  4c 0.277

16x 23x 0.131 11lc  14c 0.269

3x 7x 0.126 10c  12c 0.232

16x 10x 0.124 19c¢  20c 0.218

22x 7x 0.120 1c 23c 0.207
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13x 15x 0.117 11c 22¢c 0.196

11x 14x 0.107 22c 6c 0.173

11x 20x 0.107 20c 23c 0.161

15x 26x 0.106 21c 3c 0.151

16x 21x 0.096 14c 15c 0.137

23x 30x 0.087 15c 4c 0.129

28x 5x 0.078 20c 22c 0.117

18x 19x 0.069 l6c  20c 0.109

13x 2x 0.061 15c 9c 0.104

21x 30x 0.053 10c  23c 0.101

14x 5x 0.049 24c 3c 0.101

9x 10x 0.049 23c Oc 0.097

14x 4x 0.046 12¢  15c 0.090

18x 28x 0.039 18c 1c 0.072

13x 8x 0.024 1l1lc  21c 0.066

23x 26x 0.021 6¢ 9c 0.056

12x 29x 0.017 10c  16¢c 0.049

19x 9x 0.010 10c  5c 0.042

13x 27x 0.007 1c 20c 0.038
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4x 9x 0.004 1l4c  9c 0.030

15x 30x 0.000 17c¢  20c 0.027

20x 8x -0.002 1c 4c 0.020

21x 26x -0.008 12¢  22c 0.011

27x 3x -0.016 13C  24c 0.000

27x 8x -0.017 l6c  3c -0.006

20x 28x -0.020 1l4c  21c -0.008

12x 5x -0.025 l6éc  24c -0.017

28x 4x -0.027 24c  6cC -0.017

30x 6x -0.030 10c  18c -0.031

18x 24x -0.031 15¢  21c -0.046

19x 28x -0.037 3c 6¢ -0.050

15x 2X -0.039 3c 4c -0.062

27x 29x -0.043 19¢ 1c -0.067

19x 3x -0.048 10c  22c -0.082

15x 21x -0.051 15¢  22c -0.086

18x 30x -0.053 10c  9c -0.092

2x 5x -0.055 12¢  23c -0.095

26x 28x -0.059 10c  1ic -0.109

13x 19x -0.061 10c 1c -0.117




135

15x 28x -0.070 15c 6c -0.119

29x 5x -0.074 10c 6c -0.122

15x 3x -0.076 1c 5c -0.130

12x 22x -0.077 16¢ 21c -0.134

18x 5x -0.081 21c 4c -0.135

2X 10x -0.081 11c 18c -0.147

27x 9x -0.085 19c 9c -0.154

14x 20x -0.087 11c 23c -0.161

16x 3x -0.089 22c 5c -0.179

19x 20x -0.093 10c  20c -0.185

4x 8x -0.097 1l4c  18c -0.189

13x 26x -0.102 18c  19c -0.200

14x 6x -0.106 l6c  5c -0.205

24x 4x -0.108 5c 6¢ -0.205

12x 24x -0.114 19¢  21c -0.209

19x 24x -0.119 12¢  14c -0.226

28x 10x -0.121 15¢  1c -0.235

18x 20x -0.122 13C  18c -0.244

19x 7x -0.126 1l4c  22c -0.253
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14x 16x -0.127 15¢  18c -0.269

12x 20x -0.130 3c 9c -0.293

2x 9x -0.139 1l1lc  4c -0.303

15x 29x -0.142 1l1lc  24c -0.317

22x 24x -0.146 1l4c  16c -0.337

2x 6x -0.150 12¢  6¢c -0.348

24x 3x -0.152 1l4c  3c -0.375

3x 10x -0.156 1c 9c -0.393

27x 6x -0.167 20c  21c -0.397

13x 17x -0.171 1l1lc  6¢c -0.418

19x 26x -0.177 15¢c  20c -0.430

28x 2X -0.182 1l1lc 1c -0.452

12x 26x -0.191 18c  22c -0.458

14x 23x -0.197 1l4c  23c -0.482

17x 5x -0.202 14c  20c -0.486

30x 9x -0.204 l6c  18c -0.490

23x 2X -0.205 13C  1c -0.497

12x 16x -0.206 13C  22c -0.497

1x 27x -0.206 13C  6c -0.497

30x 5x -0.220 18c  9c -0.529




137

16x 9x -0.226 17c 5c -0.536

24x 30x -0.234 15c 24c -0.580

15x 20x -0.237 14c 5c -0.603

12x 6x -0.240 24c 9c -0.707

6Xx 8x -0.242 12c 24c -0.796

12x 9x -0.244 14c 24c -0.828

19x 6x -0.245 11c 5c -0.900

30x 8x -0.250 Promedio -0.066

19x 29x -0.269 Desviacion Estandar 0.361

16x 1x -0.284

22x 23x -0.288

15x 24x -0.297

30x 10x -0.302

17x 27x -0.315

28x 6x -0.320

27x 28x -0.325

6x 10x -0.327

17x 19x -0.332

13x 16x -0.359
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16x 2% -0.363

29x 10x -0.367

19x 8x -0.370

20x 23x -0.381

27x 2% -0.384

21x 7% -0.387

17x 23x -0.389

22x 2X -0.390

16x 8x -0.395

11x 17x -0.398

24x 7% -0.403

12x 8x -0.420

24x 2X -0.426

23x 9x -0.426

4x 10x -0.430

17x 3x -0.443

17x 21x -0.447

29x 2x -0.450

11x 30x -0.453

16x 26x -0.462
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24x 5x -0.466

21x 9x -0.478

16x 5x -0.486

11x 19x -0.486

16x 4x -0.488

13x 4x -0.491

18x 4x -0.499

17x 29x -0.501

18x 6x -0.517

21x 2x -0.536

17x 10x -0.542

24x 8x -0.561

13x 21x -0.577

20x 30x -0.586

11x 10x -0.597

20x 21x -0.621

13x 29x -0.647

13x 6x -0.697

19x 2X -0.715
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13x 23X -0.894
11x 28x -1.018
11x 18x -1.084

Promedio -0.036
Mediana -0.054
Desviacion Estandar 0.342

*Valores del coeficiente de parentesco:

+1: Gemelo monogamético (Puede ocurrir por falta de datos en el genotipo de alguno de
los individuos).

0.625-0.375: Padre, gemelo dicigdtico, hermanos, hijos.

0.375-0.125: Abuelos, tios, medios hermanos, sobrinos.

0.125-0: Bisabuelo, bisnieto, primos hermanos.

0 a -1: No emparentado
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APENDICE VIIL

Cuadro 12. Asignacion de grupo (Silvestre o cautiverio) por logaritmo de maxima
verosimilitud de frecuencias alélicas

VALORES DE ASIGNACION DE GRUPO CON LOGARITMO DE SIMILITUD POR INDIVIDUO

Muestra Grupo Z00(cautiverio) Silv(silvestre)  Grupo
asignado
10acs Z00 4.759 5.812 1 Z00
1lacs Z00 8.053 8.136 1 ZOO
12acs Z00 7.760 10.478 1 Z0O
13acs Z00 3.201 3.550 1 z00
14acs Z00 5.805 7.143 1 Z00
lacs 200 6.907 6.437 2 silv
2acs Z00 4.357 5.445 1 Z00
3acs Z00 6.053 6.992 1 Z0O
4acs Z00 7.458 7.788 1 Z00
5acs Z00 6.043 6.427 1 2700
6acs Z00 5.285 5.187 2 ssilv
7acs Z00 4.558 5.010 1 Zz0O
8acs 200 4.356 3.987 2 silv
9acs Z00 3.459 5,589 1 Z0O
laz Z00 5.990 7.406 1 Z0O
2az Z00 5.716 7.649 1 ZOO
3az 200 8.705 8.674 2 silv
4az Z00 5.821 6.976 1 Z00
5az 200 6.241 5.793 2 silv
6az Z00 1.422 2439 1 Zz0O0
7az Z00 4.556 5.607 1 Z0O
8az Z00 2.077 2169 1 ZOO
10c Z00 7.983 8.708 1 Z0O
11c Z00 5.710 6.119 1 2z0O
12c Z00 7.473 8.118 1 ZO0O
13C Z00 0.636 0.544 2 silv
14c Z00 6.955 8.031 1 z00
15c Z00 6.755 6.710 2 silv
16¢ Z00 6.011 8.446 1 ZOO
17c Z00 7.051 6.799 2 silv
18c Z00 10.287 13.365 1 Z0O0
19c Z00 5.978 7343 1 Z00
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20c Z00 6.965 7.728 1 700

22c Z00 4.493 5.047 1 Z0O

24c Z00 2.876 4760 1 Z0O

4c Z00 5.082 6.872 1 Z00

6cC Z00 4.030 4832 1 Z00

1rf Z00 7.104 5.039 2 ssilv

3rf Z00 6.123 8371 1 Z0O

5rf Z00 7.284 6.396 2 silv

7rf Z00 7.398 6.872 2 ssilv

2VF Z00 3.336 3373 1 Z00

Svf Z00 3.407 2963 2 ssilv

10x Z00 6.890 8.575 1 Z0O

12x Z00 6.395 8.49% 1 Z0O0

14x Z00 5.673 5.855 1 ZOO

16x Z00 8.039 10.219 1 zZOO

18x Z00 6.057 7.291 1 Z00

1x Z00 6.278 8336 1 Z00

21x Z00 6.726 8320 1 Z00

23x Z00 6.801 9.274 1 2700
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26x Z00 5.398 5830 1 Z0O

28x Z00 6.522 8.100 1 Z0O

2% Z00 8.077 9.455 1 Z00

3x Z00 4.939 7374 1 Z00

5x Z00 6.239 6.519 1 Z0O0

7x 200 2.966 2874 2 silv

9x Z00 6.167 8.252 1 Z00

11zg 200 4.085 3.791 2 silv

13zg Z00 6.125 6.445 1 Z00

16ZG Z00 6.043 8300 1 Z0O

19zg Z00 5.509 8.668 1 Z0O

328 Z00 3.920 4198 1 Z0O

5zg Z00 1.483 2564 1 Z0OO

8zg Z00 7.388 8.807 1 Z0O

S$10TM Silv 5.783 5.498 2 ssilv

SCONI1R Silv 7.346 4.093 2 silv

Bajo este estudio el 76% de los individuos pertenecen al propio grupo y el 24% es mas similar a

otro grupo.
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