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Resumen

Introducción: las crecientes actividades humanas
sobre los ecosistemas y la necesidad para reducir
los efectos nocivos de las transformaciones
antrópicas hacen necesario que se incorpore en la
gestión ambiental tecnologías de avanzada y desa-
rrollos recientes en áreas como la Ecología y la Con-
servación molecular. Estos sugieren que la apropia-
ción de la información genética y del componente
evolutivo del medio biótico, son elementos necesa-
rios en el manejo ambiental particularmente en
ecosistemas fragmentados. Materiales y métodos:
se seleccionaron cinco fragmentos de bosque del
área de Porce (Antioquia, Colombia) para obtener
información genética. Empleando secuencias de
ADN mitocondrial, de mariposas con diferentes ca-
pacidades de dispersión (Hypoleria vanilia y
Euptychia hermes), se determinó la existencia de
posibles unidades de manejo, relacionando la infor-
mación molecular con elementos del paisaje. Re-
sultados: las especies con distintas capacidades
de dispersión presentaron diferencias en su estruc-
tura genética, relacionadas con la composición y
estructura del paisaje. Discusión: la incorporación
de información genética constituye un elemento sig-
nificativo en la toma de decisiones relacionadas con
la intervención de los hábitats, favoreciendo un de-
sarrollo sustentable en las estrategias de gestión.
Conclusión: este trabajo constituye un aporte al co-
nocimiento actual de la zona de estudio y a la toma
de decisiones de manejo en la misma

Palabras claves: Fragmentación. Genética del pai-
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Abstract

Introduction: The increase of human activities on
ecosystems and the need to reduce the adverse
effects due to human transformations on them
requires the incorporation in environmental
management of state of the art technologies and
recent developments in diverse areas of knowledge,
including ecology and molecular conservation. These
innovations suggest that appropriation of genetic
information and of the evolutionary component of the
biotic environment are necessary elements for
environmental management, especially in
fragmented ecosystems. Materials and methods:
Five forest terrains in the Porce area (Antioquia, Co-
lombia) were selected in order to obtain genetic
information. Using mitochondrial DNA of two butterfly
species with different dispersion capabilities
(Hypoleria vanilia and Euptychia hermes ), the
existence of potential management units were
determined by relating molecular information with
landscape elements. Results: The species with
different dispersion capabilities presented
differences in their genetic structure, related to
landscape composition and structure. The
incorporation of genetic information constitutes a
meaningful element in the process of decision
making related to interventions in the habitats,
benefiting a sustainable development in
management strategies. Conclusion: This work
contributes to current knowledge in the area and to
future management decisions in same.
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Introducción

La fragmentación del paisaje es un proceso que
cobra importancia a nivel mundial, ya que afecta
la cantidad, la distribución, la ubicación espacial
y la diversidad de las coberturas y usos del suelo.
Conjuntamente con la pérdida de hábitat, puede
influir negativamente en la variabilidad poblacional
de diversos organismos1. Áreas de desarrollo re-
cientes como la Ecología y la Conservación mole-
cular, sugieren que la apropiación de la informa-
ción genética y del componente evolutivo del me-
dio biótico, son elementos útiles en la gestión am-
biental y en especial para ecosistemas fragmenta-
dos. La subdivisión de las poblaciones y la disper-
sión de los organismos estimada como flujo de
genes, proporcionan información valiosa y comple-
mentaria a los inventarios de especies y análisis
de paisaje. Aunque los desarrollos prácticos de
las áreas moleculares son relativamente recien-

tes, cada vez es más frecuente su incorporación
en estudios de conservación y su utilización para
la toma de decisiones. En la presente investiga-
ción se exploró el estado de subdivisión de las
poblaciones de mariposas en el área de estudio,
mediante un análisis molecular. Esto se realizó
analizando de forma conjunta elementos de gené-
tica de poblaciones complementarios a informa-
ción de paisaje.

Materiales y Métodos

La investigación se desarrolló en el área de influen-
cia del embalse Porce II (Amalfi, Antioquia, Colom-
bia), donde el bosque húmedo tropical (Figura 1).
Los fragmentos de bosque están inmersos en una
matriz de pastos y de regeneraciones secundarias
en distintos estados sucesionales, que se han de-
sarrollado después de varias etapas de explotación.2

Figura 1. Bosques de Interés particular para el estudio

Se exploró el estado de subdivisión de poblacio-
nes de 5 fragmentos de bosque primario, en dos
especies de mariposas (34 ejemplares) con dife-
rentes capacidades de dispersión: Hypoleria
vanilia: alta (figura 2) y Euptychia hermes: baja
(figura 3), mediante el análisis de secuencias de
ADN mitocondrial con una longitud de 503 pares
de bases (gen citocromo b).

Figura 2. Hypoleria vanilia.  Fuente: Ortega
y Duque, 19983.
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Figura 3. Euptychia hermes.  Fuente:
Eubanks, s.f.4

La selección del gen se basó en resultados de
estudios previos que permiten, por sus altas ta-
sas de mutación, identificarlo como de utilidad para
estimar las subdivisiones recientes entre organis-
mos estrechamente relacionados y el flujo de
genes. 5,6 Para la extracción de ADN se utilizó el
método del Grind Buffer, protocolos de Porter y
Collins7 modificados por Uribe8. Además, se em-
pleo un KIT comercial de extracción de ADN para
algunos ejemplares (DNA-Easy, Promega, Inc.).
La amplificación del fragmento del gel de interés,
se realizo mediante PCR (reacción en cadena de
la Taq polimerasa), utilizando oligonucleótidos di-
señados con base en el alineamiento de secuen-
cias obtenidas del GenBank (NCBI) de invertebra-
dos y en especial de Lepidoptera (CB3FC y
NINFR). Los productos de PCR se secuenciaron
en ambos sentidos de la doble cadena de ADN y
las secuencias fueron editadas utilizando el pro-
grama Bioedit ® comparándolas en ambos senti-
dos de la doble cadena para cada espécimen.
Posteriormente se construyó la secuencia con-
senso a ser utilizada en el análisis, empleando el
programa DNAsp versión 4. Se realizó la prueba
de Mantel (paquete APE versión.1.4. del progra-
ma R versión 2.01) para determinar si había rela-
ción entre distancia geográfica y genética. Así
mismo, se calcularon diversos índices para esti-
mar el flujo de genes y la separación según los
criterios de Hudson et al 9. Se analizó de forma
conjunta la conectividad genética entre las mari-
posas y la conectividad física entre los fragmen-
tos de bosque, obtenida a partir del análisis del
paisaje10 usando fotografías aéreas de la zona y
mapas digitales de coberturas facilitados por
Agudelo y Restrepo2. Se interpretó el flujo de genes
en relación con las características del paisaje que
la literatura sugiere como importantes para las
mariposas.

Resultados

Al realizar el alineamiento entre las secuencias
provenientes de las mariposas del estudio con
secuencias del banco de genes (GenBank), se
comprobó que correspondieron a la región del ex-
tremo 3´del gen Citocromo B.

Para H. vanilia, especie con mayor capacidad de
dispersión, la divergencia entre las secuencias fue
de 2.33%, encontrándose 78 cambios nucleotídi-
cos, de los cuales 45 (57,7%) correspondieron a
transiciones, 13 (16,6%) a transversiones y 20
(25,6%) a inserciones. Para E. hermes, con me-
nor capacidad de dispersión, la divergencia entre
las secuencias fue de 7.81%, encontrándose 145
cambios, de los cuales 65 (44,8%) correspondie-
ron a transiciones, 35 (24,1%) a transverisones y
45 (31,1%) a inserciones o delecciones.

En H. vanilia se encontraron 6 haplotipos y en E.
hermes se encontraron 4 haplotipos. Aunque el
número de haplotipos fue mayor en la especie con
mayor dispersión, el número de cambios entre los
haplotipos fue mayor en la otra especie. Al compa-
rar los haplotipos de la especie con mayor disper-
sión, se encontraron 12 sustituciones de nucleóti-
dos. En la otra especie, se encontraron 19 cam-
bios entre los haplotipos. Al considerar las insercio-
nes y /o deleciones estas fueron mayores en la
especie con menor capacidad de dispersión. En
la distribución de algunos de los haplotipos en el
paisaje varios presentan localización geográfica,
en especial los de la especie con menor disper-
sión. En ésta los haplotipos 1 y 4 fueron los más
ampliamente distribuidos, el haplotipo 2 sólo se
encontró en Normandia y Encanto y el haplotipo 3
sólo se encontró en San Ignacio. El haplotipo 3
fue el más distante y el menos frecuente. Los ha-
plotipos más comparables fueron el 1 y el 4, am-
bos ubicados en San Ignacio 13 y Encanto.

Para la especie con mayor dispersión, el haplotipo
3 fue el que se encontró en todos los fragmentos
de bosque, en un mayor número de individuos,
siendo el más distante de los demás. Asumiendo
la dispersión como el elemento responsable de la
distribución de los haplotipos, este haplotipo po-
dría ser una variación de uno ancestral que ha dis-
persado a la mayoría de los fragmentos. El haploti-
po 6 sólo se encontró en el fragmento Tenche, el
haplotipo 4 sólo en el Encanto y los haplotipos 2
y 5 sólo en Normandía. Los haplotipos 4, 5 y 6
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presentaron una baja frecuencia, con los haploti-
pos 1 y 3 ampliamente distribuidos. Los más simi-
lares, fueron los haplotipos 1 y 5, ambos ubica-
dos en Tenche, Encanto y Normandía.

Para estimar el flujo de genes, se consideraron
los bosques Normandia y San Ignacio 13 como
una sola unidad, ya que en 1961 constituían una
unidad que se separó antes de 1979 y volvió a
conectarse por rastrojos y bosques secundarios
entre 1989 y 2001. Esta unidad representó para
el análisis el área de mayor tamaño con 293,3
ha. La segunda unidad fue Tenche-Encanto, re-
presentando fragmentos pequeños y muy cerca-
nos (25,88 ha y 7,53 ha, separados por 0,85 Km.).
Esta unidad esta separada de los demás frag-

mentos por 1,95 Km. de Encanto a Normandia y
3,79 Km. a San Ignacio45. Además de la corta
distancia entre estos, los conecta un corredor
relacionado con la quebrada La Frijolera y el dre-
naje adyacente, así como diferentes estados
sucesionales avanzados. El bosque San Ignacio45
se consideró como otra unidad, ya que aunque
se encuentra separado de Normandia y San Ig-
nacio13 por una distancia relativamente corta
(0,260 Km.), se encuentra en un área diferente,
pues está separado por la quebrada La Cancana,
una carretera y pastos. Su tamaño se encuentra
en un rango medio en relación a las otras unida-
des. Las tablas 1 y 2 presentan los parámetros
de flujo genético estimados para H. vanilia y para
E. hermes:

Tabla 1. Variabilidad genética de H. vanilia y de E. hermes.

Tabla 2. Diferenciación genética entre poblaciones de H. vanilia y de E. hermes

Discusión

Los valores de Pi sugieren moderada variabilidad
entre los individuos de Normandia-San Ignacio para
la especie con mayor dispersión. El valor de cero
(en ambas especies) para San Ignacio 45 se debe
a que los individuos muestreados tenían el mismo
haplotipo. El índice Theta (relacionado a la exis-
tencia de migrantes entre las unidades) señala la
presencia de flujo genético. Los valores de Fst
mayores a 0.135 son indicativos de restricciones
de flujo de genes y valores mayores como el de
0.444 para E. hermes entre Tenche-Encanto y San
Ignacio45 indican casi ningún flujo, de acuerdo a
otros estudios realizados con insectos, incluyen-
do mariposas, a escalas geográficas amplias com-

paradas con las del presente estudio11. En gene-
ral, se documentó mayor restricción al flujo
genético entre unidades en la especie con menor
dispersión, con excepción de Normandía-San Ig-
nacio 13 / Tenche-Encanto.

La contribución de la distancia a la diferenciación
fue evaluada usando el modelo de aislamiento por
distancia. 12 El test de Mantel no encontró influen-
cia de la distancia en la diferenciación entre uni-
dades para las especies.

El paisaje actual de la zona está compuesto por
diversos estados sucesionales de regeneración,
lo que podría favorecer el movimiento de maripo-
sas de bosque. Los cambios globales de las co-

H. vanilia E. hermes

Población Pi K Pi K
Normandia-San Ignacio 13 0.0504 2.5 0.0271 13.53
Tenche-Encanto 0.0053 2,64 0.0267 13.33
San Ignacio 45 0 0 0 0

H. vanilia E .hermes

Comparación Theta Fst Theta Fst
Normandia-San Ignacio13 / Tenche-Encanto 0.0030 0.028 0.0191 0
Tenche-Encanto / San Ignacio45 0.0060 0.119 0.0151 0.444
Normandia-San Ignacio13 / San Ignacio45 0.0003 0.375 0.0018 0.248
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berturas de bosque en la zona muestran que en el
período de estudio éstos han conservado su for-
ma y distribución espacial. Sin embargo, algunos
fragmentos que pudieron tener un papel como
conectores en la vertiente norte de la quebrada la
Cancana han desaparecido entre 1961y el 2001.10

En este período, un cambio significativo fue la
separación del bosque San Ignacio del bosque
Normandía, lo que implico una pérdida considera-
ble de cobertura boscosa. Sin embargo, en la ac-
tualidad estas unidades boscosas se encuentran
conectadas por bosques secundarios, lo que pue-
de favorecer la dispersión entre ellos. Se redujo la
dominancia de pasturas en 1961, por el avance
del proceso sucesional en el área para el 2001.2

Los efectos de la fragmentación en el tamaño
poblacional de especies de bosque pueden ser
limitados cuando no hay una remoción selectiva
de hábitat.13 En el área de estudio este caso, la
relativa constancia en el número y las dimensio-
nes de los parches de bosque, sugieren que para
las poblaciones residentes en estos no ha existi-
do una reducción poblacional debida a las trans-
formaciones del paisaje durante el lapso de estu-
dio. Esta asunción debe confirmarse a partir de
estudios demográficos, ya que ha sido reportado
que fluctuaciones en el tamaño poblacional son
comunes en poblaciones naturales de algunas
especies. 14 Existe una conexión física entre los
parches de bosque primario Tenche y Encanto.
Para el bosque Normandía hay una conexión con
el parche San Ignacio, ya que gran parte de la
vertiente sur de la quebrada La Cancana esta con-
formada por bosque secundario, estableciendo un
área continua y extensa de cobertura boscosa
adyacente al bosque primario. 10

Conclusiones y Recomendaciones

Empleando las mariposas como sistema modelo,
a manera de estudio de caso exploratorio para la
inclusión la información genética en la gestión
ambiental, este trabajo se desarrolló bajo la hipó-
tesis de que los elementos de paisaje, en espe-
cial el tamaño, la distribución de los parches y la
distancia geográfica, afectan de manera diferen-
cial las especies con diferentes capacidades de
dispersión, siendo posible identificar estos elemen-
tos a partir del análisis del ADN mitocondrial, de-
finiendo posibles unidades de manejo. El protoco-
lo analítico desarrollado podría incorporarse en tra-
bajos de investigación y actividades de gestión

futuras, incluyendo: la selección del marcador mo-
lecular y del organismo modelo, el estudio del pai-
saje actual y de la dinámica espacial de la zona
por medio de análisis cualitativo y cuantitativo, así
como la integración de la información genética de
las poblaciones con las características del paisaje.

Las redes de drenaje, en particular del bosque
Normandia pueden influenciar la presencia de los
haplotipos encontrados. Esto unido a su tamaño,
diversidad y estabilidad temporal, sugieren que es
una unidad de manejo representativa.

Los bosques Tenche y Encanto, aunque son de
un tamaño reducido, aparecen como una unidad
de manejo de importancia para la preservación de
la diversidad genética. Es importante recalcar que
la dinámica del paisaje, así como la variabilidad
local, las condiciones ambientales y la calidad del
hábitat, imprime un alto grado de complejidad al
estudio de la fragmentación y de la conectividad
funcional entre las unidades.

La información obtenida puede servir de línea base
para evaluaciones futuras para el seguimiento en
el tiempo, tanto de la evolución del paisaje como
de la genética de las poblaciones que soporta, en
aras de alcanzar un mayor conocimiento de las
dinámicas espaciales y su influencia en los or-
ganismos. Esto es significativo en una zona donde
se desarrollan obras de desarrollo relacionadas con
la generación de hidroenergía y que además es de
importancia estratégica para la conservación de la
biodiversidad, al tratarse de relictos de bosque tro-
pical en un valle interandino (reconocidos como de
alta prioridad a nivel nacional e internacional).

Aparecen diversas líneas de trabajo para el desa-
rrollo de investigaciones futuras. De importancia
sería explorar los efectos del aumento en el tama-
ño muestral y la implementación de otras herra-
mientas genéticas como los microsatélites. Se
debería trabajar en la modelación del paisaje para
determinar potenciales puntos críticos para la
conectividad de unidades poblacionales, y la apli-
cación de técnicas moleculares.

Estudios directos sobre la dispersión de los orga-
nismos, permitiría fortalecer el nexo entre la infor-
mación biológica, la genética y el paisaje.

Debe explorarse a mayor profundidad la permeabi-
lidad de las coberturas del paisaje para el movi-
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miento de los organismos, así como la aplicación
de técnicas de análisis espacial para involucrar
variables diferentes a la biótica que puedan influir
en la conectividad poblacional.

Se considera que la incorporación de la informa-
ción genética en la toma de decisiones relaciona-
das con la intervención de los hábitats naturales,
es un elemento indispensable para lograr un de-
sarrollo sustentable en las estrategias de gestión.
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