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RESUMEN 
 

Partiendo de la premisa básica de que la diversidad genética es el nivel primario de la 
biodiversidad, el artículo enfatiza la importancia de la variación genética y presenta una completa 
revisión de documentos especializados para explicar las diferencias e implicancias de sus dos 
componentes; la variación genética adaptativa y la variación genética neutral.   

 
En el trabajo se analiza también los efectos de estas formas de variación en el campo de 

la conservación genética y presenta un resumen de los principales estudios de diversidad genética 
efectuados para especies forestales nativas de Chile. 
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SUMMARY 

 
Starting from the basic premise that genetic diversity is the primary level of biodiversity, 

the article emphasizes the importance of genetic variation and presents a complete review of 
specialized documents to explain the differences and implications of its two components; adaptive 
genetic variation and neutral genetic variation. 

 
 It also analyzes the effects of these forms of variation in the field of genetic conservation 

and presents a summary of the main genetic diversity studies carried out for native forest species in 
Chile. 
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INTRODUCCIÓN  
 

Existe consenso científico de que la Biodiversidad, nombre corto de Diversidad Biológica 
(Convenio sobre la Diversidad Biológica de 1992), es un concepto multidimensional y multifacético, 
que no solo se refiere a la variedad y variabilidad de todos los organismos y sus hábitats, sino que 
también a las relaciones intraespecíficas que existen entre los organismos, los disturbios naturales 
y ciclos naturales (Noss, 1990). En este sentido, se puede entender como una expresión 
integradora de diferentes escalas espaciales y/o de organización ecológica, que comprende genes, 
especies, poblaciones y paisajes, y donde cada nivel o escala posee tres componentes diferentes: 
composición, estructura y función (Franklin et al., 1981; Noss, 1990; Uta, 2009; Magurran, 2010).  

 
La diversidad de especies ha sido la escala de biodiversidad que más atención ha 

recibido debido a la importancia de las especies como unidad biológica y a la relativa facilidad con 
la que se puede medir. Sin embargo, hay muchos aspectos de los patrones globales de 
biodiversidad para los cuales se desconocen los mecanismos causales y que demandan 
explicaciones del nivel genético (Gaston, 2000), por lo que el estudio de la diversidad de genes, o 
también llamada diversidad genética, está siendo cada vez más abordado por la comunidad 
científica, que ha desarrollado modelos teóricos que en conjunto con los avances en herramientas 
moleculares ha permitido entender los mecanismos que determinan la diversidad genética y los 
cambios que ocurren a nivel genético dentro y entre poblaciones, incluyendo aquellos que llevan a 
la adaptación y la especiación.  
 

La diversidad genética representa el nivel primario de biodiversidad y se refiere a la 
variación de las secuencias de ADN dentro de un individuo, estas variaciones dan lugar a los 
diferentes alelos y estos a los diferentes genotipos, siendo mucho más extensa que la variación 
que se observa a través del fenotipo, Tanto es así, que es prácticamente imposible que dos 
individuos en una población tengan los mismos alelos en todos los loci. Por lo que los genes, 
constituyen el nivel de organización donde se genera la mayor variación, lo que permite a las 
poblaciones evolucionar y adaptarse a su ambiente.  

 
Varios autores concuerdan en definir la evolución como el cambio en las frecuencias 

alélicas en las poblaciones a través del tiempo, siendo las fuerzas evolutivas (mutación, flujo 
genético, deriva genética y selección natural), en conjunto con otros factores, tales como el sistema 
reproductivo, los procesos que moldean las frecuencias alélicas y afectan los niveles de variación y 
estructura genética de las poblaciones, y por ende la evolución de estas (Hedrick, 1999; Cabrero y 
Camacho, 2002; Eriksson et al., 2002; Eckert et al., 2008; Molina et al., 2010). 
 

Sin diversidad genética, una especie no puede evolucionar y adaptarse a los cambios 
ambientales, experimentando una posibilidad mayor de extinción (Templeton, 1994; Donoso y 
Gallo, 2004). Las especies tienen tres opciones que les permiten sobrevivir ante los rápidos 
cambios ambientales; i) Dispersión, es decir una migración desde los hábitat nativos de las 
especies a otros hábitat más favorables; ii) Plasticidad fenotípica, la cual se refiere a la capacidad 
de un organismo de producir fenotipos diferentes en respuesta a cambios en el ambiente (no 
considera cambio genético); y iii) Adaptación, que se refiere al uso de la diversidad genética de las 
especies, para explorar variantes genéticas más adecuadas, en términos de eficiencia biológica, lo 
que les permite hacer frente a los cambios ambientales (Stadler y Stephens, 2002; Jump et al. 
2009). Si las primeras dos opciones no se cumplen, la sobrevivencia de una especie requerirá un 
rápido cambio adaptativo, que solo es posible si se ha mantenido un nivel adecuado de variación 
genética (Figura N° 1), dada una presión selectiva suficientemente fuerte, ocurrirá una 
diferenciación adaptativa de las poblaciones, incluso en presencia de altos niveles de flujo genético 
(Pearman, 2001; Stockwell et al., 2003; Bonin et al., 2007; Hoffmann y Willi, 2008; Jump y 
Penuelas, 2005; Jump et al., 2009; Palkovacs y Hendry, 2010; Kirk y Freeland, 2011). 
 

Esquemáticamente, la diversidad genética se puede dividir en dos componentes 
complementarios pero desconectados (McKay y Latta 2002; Moritz 2002), que deben evaluarse por 
separado y de manera diferente. El primero es la diversidad genética adaptativa (también llamada 
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seleccionada o funcional), la cual surge directamente de la evolución adaptativa como 
consecuencia a la presión de la selección natural. El segundo es la diversidad genética neutral, 
resultante de los efectos de las fuerzas evolutivas neutrales, como la deriva genética, la mutación, 
o la migración. 

 
 

 
 
 

Actualmente existe una cantidad abrumadora de trabajos, tanto teóricos como empíricos, 
que evidencian en el rol de la diversidad genética en la evolución de las especies, y cómo esta 
representa el primer nivel de biodiversidad (Para una revisión ver Saeed y Barozai, 2012; Fu, 2015; 
Govindaraj et al., 2015). Este capítulo tiene como objetivo explicar la diversidad genética desde el 
sentido simple y práctico, repasando medición, interpretación y aplicación, sin detallar los 
procedimientos de campo y laboratorio, los cuales son extensos y ya han sido objeto de otras 
revisiones (Lowe et al., 2004). Por último, se resalta el uso potencial de la información genética en 
la generación de iniciativas de rehabilitación de ecosistemas forestales, situación que hoy en día es 
prioridad a nivel nacional y mundial.  

 
 

DIVERSIDAD GENÉTICA NEUTRAL Y ADAPTATIVA 
 

La naturaleza evolutiva de todo organismo viviente es definida por su genoma, el cual 
consiste en una larga secuencia lineal de ADN, esta macromolécula proporciona la información 
necesaria para constituir un organismo. Se utiliza el término “información” debido a que el genoma 
no desempeña ninguna función activa en la construcción de un organismo, más bien son las 
secuencias de las subunidades individuales del ADN (genes), las que determinan las 
características hereditarias. Mediante una serie compleja de interacciones, esta secuencia se utiliza 
para producir todas las proteínas de un organismo. Las proteínas forman parte de la estructura del 
organismo o tienen la capacidad de construir estructuras o llevar a cabo las reacciones metabólicas 
necesarias para que la especie pueda adaptarse y sobrevivir a las condiciones ambientales (Lewis, 
2008).  
 

Desde los inicios, los avances en herramientas moleculares han contribuido 
considerablemente en los estudios de genética de poblaciones y ecología, cambiando paradigmas 

Figura N° 1. Los atributos de los genes, poblaciones, 
comunidades y ecosistemas influyen en los fenotipos a 
través de plasticidad fenotípica y selección natural 
(flechas verdes). La selección es la única que se 
traduce en un cambio evolutivo a través de la herencia, 
por lo que el cambio evolutivo real de una población es 
proporcional a la diversidad genética disponible 
(flechas azules). Los fenotipos resultantes pueden 
influir en los atributos de las poblaciones, comunidades 
y ecosistemas (flechas rojas), estos efectos pueden ir 
en cascada entre los niveles de organización ecológica 
a través de efectos ecológicos, como las interacciones 
tróficas (flechas negras).  Generándose una dinámica 
de retroalimentación eco-evolutivas, donde la evolución 
altera los procesos ecológicos y esto configura el curso 
de la evolución posterior. (Adaptado de Palkovacs y 
Hendry, 2010) 
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y dando pasos a nuevas disciplinas, tales como la Genómica de Poblaciones, la cual combina 
conceptos teóricos de genética de poblaciones, ecología y herramientas moleculares con el 
objetivo de comprender la evolución (Goldstein y Weale, 2001; Gibson y Mackay, 2002). La 
genómica de poblaciones puede definirse ampliamente como el estudio simultáneo de numerosos 
loci o regiones del genoma para comprender mejor los roles de los procesos evolutivos (como 
mutación, deriva genética, flujo genético y selección natural) que influyen en la variación entre 
genomas y poblaciones. Su desarrollo ha incentivado a los especialistas a introducir nuevas 
herramientas para medir la diversidad genética, tanto así que las recientes mejoras de las técnicas 
de genotipificación, secuenciación de última generación (NGS) y expresión génica, asociadas con 
el aumento de las capacidades computacionales y nuevos métodos estadísticos ofrecen un 
enfoque alternativo para estimar tanto la diversidad genética neutral como la adaptativa (Hedrick, 
1999; Sunnucks, 2000; Schlötterer, 2004).  
 
Diversidad Genética Neutral  
 

El término neutral se refiere a loci que no tienen implicancias sobre la eficacia biológica, 
en términos de la descendencia producida. Es decir, asumiendo un individuo de una especie 
diploide, para un locus dado, existen 2 alelos, llamados a y b, por consiguiente 3 genotipos 
resultantes, denominados los homocigotos aa y bb, y el heterocigoto ab. Sin embargo, esto no 
tiene ninguna relevancia sobre el individuo, ya que la selección natural no actúa sobre estos alelos, 
por ende ninguno de los genotipos tiene implicancia sobre la eficiencia biológica de la especie, 
siendo estos neutros (Holderegger et al., 2006).  
 

La diversidad genética neutral ha sido tempranamente investigada en genómica de 
poblaciones (Petit et al., 1998; Luikart et al., 2003; Hoffmann y Willi, 2008). Esta información a 
resultado muy útil para proporcionar estimaciones no sesgadas de cómo los procesos 
demográficos aleatorios (tales como la deriva genética y el flujo genético) afectan las frecuencias 
alélicas (Luikart et al., 2003), sin embargo, no permite saber en qué medida la pérdida de 
diversidad genética realmente reducirá el potencial de adaptación de una especie. Por ejemplo, 
aunque la correlación entre la heterocigosidad y aptitud biológica es ampliamente aceptada como 
evidencia de depresión endogámica (revisado en Szulkin et al., 2010), algunos expertos han 
argumentado que los estudios que se basan solo en un pequeño número de marcadores neutros 
no pueden reflejar la depresión endogámica. Primero, porque es inapropiado extrapolar 
estimaciones de heterocigocidad a partir de un pequeño número de loci y, segundo, esa 
extrapolación puede verse debilitada por el hecho de que la heterocigosidad suele calcularse en un 
subconjunto de alelos que son neutrales y que no tienen significado funcional en términos de 
adaptación y aptitud (Kirk y Freeland, 2011). 
 

En la actualidad, se cuenta con una gran cantidad de marcadores moleculares que 
permiten detectar variantes en loci neutros, siendo los Microsatélites (SSR) los más conocidos, ya 
que toman regiones repetitivas del genoma que no codifican genes. La forma más fácil de medir la 
diversidad genética neutral es el "Porcentaje de Loci Polimórficos" (P). Aunque hay muchos 
criterios diferentes para determinar si un locus es polimórfico o no, uno de los más comunes es que 
un locus es polimórfico si la frecuencia de su alelo más común es menor que 0,95. Para calcular P, 
se debe realizar un estudio genético en varios loci o regiones de ADN, y luego cada locus se 
clasifica como polimórfico o no de acuerdo con el criterio establecido. Si nP loci de un total de nT loci 
se clasifican como polimórficos, el porcentaje de loci polimórficos es simplemente: 

 
 

 
 

Otra simple medida es el “Número de Alelos por Locus” (N), la cual provee una 
evaluación más cuantitativa de la variación genética:  
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Donde: k es el número de loci 
ni es el número de alelos detectados por locus.  

 
 

Esta última medida brinda información complementaria a la información sobre 
polimorfismo, pero requiere únicamente del conteo del número de alelos por locus y luego, el 
cálculo del promedio. 
 

Ambas medidas son ampliamente utilizadas, teniendo sus ventajas y desventajas. Por 
ejemplo, considerando 1 locus con dos alelos (a y b), cada uno con una frecuencia de 0,5, y un 
segundo locus con 10 alelos (c; d; e; f; g; h; i; j; k, y l), cada uno con una frecuencia de 0,1, ambos 
serian polimórficos bajo el criterio de 95%, por lo que no se puede discriminar entre ambos alelos 
usando P. Sin embargo, al usar N, el segundo locus mostraría una mayor variación genética. Por lo 
que N, proporciona un mayor grado de discriminación de los niveles de polimorfismo que un simple 
criterio categórico como P. Sin embargo, N aún tiene sus limitaciones, por ejemplo, considerando 
un locus con dos alelos, cada uno con una frecuencia de 0,5, y un segundo locus igualmente con 
dos alelos, pero con frecuencias de 0,95 y 0,05 respectivamente. Una vez más, ambos loci son 
polimórficos, pero en este caso N tampoco proporciona discriminación entre ellos con respecto a la 
diversidad genética. 
 

Una medida que es sensible a la frecuencia de los alelos es la "Heterocigosidad", la cual 
se puede medir de dos maneras diferentes; primero, como “Heterocigocidad Observada” (Ho); es 
decir, la probabilidad de que un individuo sea heterocigoto en un locus, y como “Heterocigocidad 
Esperada” (He); es decir, la probabilidad de que dos copias de un locus extraídas al azar del 
conjunto de genes tengan diferentes estados alélicos (Templeton, 1994). Se debe tener en cuenta 
que al definir la He en términos de pares de genes dibujados aleatoriamente la He puede incluso 
aplicarse a elementos genéticos haploides, como el ADN mitocondrial, y considerando los avances 
en genotipificación se puede medir hasta a nivel de un nucleótido individual (SNP, Single 
Nucleotide Polymorphism). Matemáticamente, la He para un locus es (Holderegger et al., 2006): 

 
 

 
 

Donde: pi
2, es la frecuencia del alelo i  

 
 

He también puede promediarse sobre loci para crear una medida multilocus de la 
diversidad genética. Como se puede ver en la ecuación, depende tanto de N como de las 
frecuencias de los alelos, por lo tanto, se necesita más información que solo el número de alelos. 
En el ejemplo del párrafo anterior, el locus a, tiene una He =0,5, mientras que el locus b, tiene una 
He = 0,095 por lo tanto, el primer locus tiene mayor diversidad genética según este criterio, aunque 
N es 2 para ambos loci. 
 

Tal como se señala, existe una multitud de mediciones estadísticas diferentes para 
estimar la diversidad genética de una población. Algunas de ellas son universales, otras son 
específicas del tipo de marcador y dependen, por ejemplo, del modo particular de herencia o 
cambio mutacional (Merilaè y Crnokrak, 2001; Lowe et al., 2004).  

 
Para referirse a la diferenciación entre poblaciones de una especie, los especialistas 

también utilizan medidas diferentes (con algunos de ellos corrigiendo la varianza del muestreo). La 
medida más utilizada de diferenciación genética es la estadística F de Wright (Wright, 1951). 
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Donde: HT es la diversidad genética promedio calculada para todo 
el conjunto de datos (según la fórmula de He dada 
anteriormente) de varias poblaciones (n ≥ 2) 
HS es la media de la diversidad genética promedio 
calculada para cada una de estas poblaciones.  

 
 

FST, proporciona una estimación de la cantidad de diversidad genética encontrada entre 
las poblaciones y se refiere a la divergencia genética o la estructura genética de estas poblaciones. 
Si FST se aproxima a 1, toda la variación genética se encuentra entre las poblaciones (es decir, 
diferentes alelos se encuentran en las diferentes poblaciones) y si FST es 0, las poblaciones no se 
diferencian en absoluto (es decir, los mismos alelos se encuentran en las mismas frecuencias en 
todas las poblaciones). FST puede calcularse sobre todo el conjunto de poblaciones de muestra 
(diferenciación de medias) o de forma pareja para cada par de poblaciones. FST también se puede 
estructurar jerárquicamente mediante la introducción de niveles adicionales, por ejemplo, para 
estimar la diferenciación regional en un conjunto de poblaciones (Hedrick, 1999). Bajo el supuesto 
de una presión de mutación similar en diferentes poblaciones, la FST de los loci de marcadores 
neutros está determinada principalmente por el equilibrio entre la deriva genética aleatoria y la 
migración (Kimura, 1983). 
 
Diversidad Genética Adaptativa  
   

La variación genética adaptativa se refiere a loci (cuantitativos) que si tienen implicancias 
sobre la eficacia biológica y por lo tanto son afectados por la selección natural. Asumiendo el 
mismo ejemplo de un individuo de una especie diploide, los alelos a y b, y sus respectivos 
genotipos homocigotos aa y bb, y el heterocigoto ab, si tienen relevancia para el individuo, ya que, 
si uno de estos tiene una respuesta superior en términos de potenciar la supervivencia, el éxito 
reproductivo y/o la fertilidad con respecto a un ambiente en particular (eficacia biológica), será 
seleccionado y fijado en la población (Holderegger et al., 2006).   
 

La variación genética adaptativa, hasta ahora ha sido abordada a través del uso de la 
genética cuantitativa clásica, considerando que la variación de rasgos cuantitativos refleja el 
potencial de adaptación de la población o especie. Las adaptaciones locales, se derivan de la 
heterogeneidad espacial y temporal en las presiones de selección que actúan sobre rasgos 
hereditarios.  

 
Sin embargo, hasta ahora estimar esta variación representa un gran esfuerzo en tiempo y 

recursos, dado que la separación de influencias de factores ambientales y genéticos sobre la 
variabilidad de rasgos cuantitativos requiere grandes tamaños de muestra y ensayos con estructura 
familiar conocida (progenies/procedencias), el razonamiento detrás de esta ordenamiento es que 
las diferencias de individuos de una misma progenie o procedencia cultivados en el mismo entorno 
deben ser debidas a diferencias genéticas y que los miembros de la familia comparten alelos y por 
lo tanto son más similares entre sí que los miembros de otras familias. Sin embargo, no siempre es 
fácil encontrar caracteres cuantitativos que puedan estar involucrados en adaptación y al ser 
características controladas por varios genes los alelos pueden ser aditivos en sus efectos o 
contrariamente presentar efectos pleiotrópicos (Bonin et al., 2007). Es por esta razón que los 
estudios de diversidad genética adaptativa estuvieron limitados por mucho tiempo a especies de 
interés económico para la agricultura y/o silvicultura (Jump et al., 2009).  

 
No obstante, recientemente los investigadores han comenzado a revelar la utilidad de 

esta información en el diseño de estrategias de conservación de especies y por ende a diseñar 
enfoques más simples y rápidos para poder cuantificarla (Nótese que esto es en lo que la 
genómica funcional ha venido avanzando). 
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Tal como en la diversidad genética neutral, He es una medida de la variación genética, la 
“Heredabilidad” (H2), se usa como una medida de la diversidad genética adaptativa de una 
población para un gen (o un rasgo cuantitativo). La cual en su forma habitual (heredabilidad de 
sentido estricto), se define como: 
 
 

 
 

Donde: VA es la varianza genética aditiva 
VP es la varianza fenotípica de un rasgo que varía con el 
genotipo y el ambiente.  

 
 

Bajo la aditividad, los efectos de los alelos en un genotipo se pueden resumir para 
determinar el efecto total sobre el fenotipo. Por lo tanto, los alelos en un locus no afectan la 
expresión del otro o la expresión de alelos en otros loci (Conner y Hartl, 2004). Para calcular H2 se 
tiene que separar las varianzas genéticas y ambiental (es decir, no genético), esto se hace 
estimando varianzas de medidas fenotípicas de individuos con una relación genética conocida 
(progenies/procedencias) cultivados en el mismo entorno.  

 
El cálculo exacto de H2 depende del diseño del experimental del ensayo y está más allá 

del alcance de este capítulo. Un enfoque clásico es estimar componentes de varianza a partir de un 
análisis de varianza (ANOVA) con individuos (descendientes) anidados dentro de las familias (por 
ejemplo, descendientes de una madre conocida, pero con padres desconocidos).  

 
La heredabilidad, H2, es a menudo malinterpretada como el grado en que un fenotipo 

está determinado por su genotipo. Esto no es correcto del todo, porque puede haber muchos loci 
fijos (es decir, con solo un alelo) por población que tienen una gran influencia en el genotipo, pero 
no aumentan la varianza.  

 
De hecho, la H2 es una relación de varianza (como se ve en la fórmula anterior). Se debe 

tener en cuenta que la H2 es específica para un rasgo particular y en un entorno particular. Como 
se mostró antes, FST representa la diferenciación poblacional en genes neutros, para rasgos 
adaptativos (cuantitativos) con una base genética aditiva, la medición equivalente, que se refiere a 
la diferenciación de poblaciones, es QST, que se puede escribir como (Wright, 1951; Spitze, 1993; 
Savolainen et al., 2004): 

 
 

 
 

Donde: VG es el componente de varianza entre poblaciones. 
VA es ahora la varianza genética aditiva promedio dentro de 
las poblaciones (Latta, 2003).  

 
 

Igual que en FST, la unidad indica una diferenciación completa en los rasgos de 
adaptación cuantitativa y cero indica la homogeneidad genética de las poblaciones. El enfoque 
experimental más conveniente es un diseño de ANOVA con individuos anidados dentro de familias, 
y estas anidadas dentro de poblaciones (Latta, 2003).  

 
Correlación entre Diversidad Genética Neutral y Adaptativa  
 

Realizando una comparación entre FST y QST, existen 3 posibles resultados que tienen 
una interpretación única (Cuadro N° 1). Primero, si QST > FST, significa que el grado de 
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diferenciación en loci adaptativos (cuantitativos) excede al alcanzado únicamente por deriva 
genética, por consecuencia la selección natural direccional favorece a los diferentes genotipos en 
las diferentes poblaciones. Segundo, si los índices FST y QST son iguales, el grado de diferenciación 
en loci adaptativos puede ser producto solo de la deriva genética o selección natural (o incluso 
ambos), siendo indistinguibles. Por último, en caso que los índices se muestren como QST < FST, 
implica que el grado observado de diferenciación es menor que el esperado sobre la base de la 
deriva genética, lo que significa que la selección natural debe estar favoreciendo el mismo genotipo 
en diferentes poblaciones. 

 
 

Cuadro N° 1 
POSIBLES RESULTADOS E INTERPRETACIÓN EN LAS COMPARACIONES DE DIVERGENCIA 

EN RASGOS ADAPTATIVOS (QST) Y NEUTRALES (FST) 

Resultado Interpretación 

QST > FST 
La selección natural direccional debe estar involucrada y no está 
favoreciendo los mismos genotipos en diferentes poblaciones. 

QST = FST 
Este grado de diferenciación se espera por la deriva genética y selección 
natural, siendo indistinguibles. 

QST < FST Selección que favorece el mismo genotipo en diferentes poblaciones. 

 
 

Los intentos por determinar si existe una correlación entre la variación genética neutral y 
adaptativa, con el fin de usar la primera como un sustituto relativamente barato y rápido para la 
segunda, la cual es mucho más difícil de medir, han concluido que las mediciones moleculares de 
diversidad genética neutral tienen una capacidad muy limitada para predecir la variación genética 
cuantitativa. Por lo tanto, no sorprende que el tema aún se debata intensamente en genética de 
poblaciones (Pearman, 2001; Holderegger et al., 2006).  
 

Hasta aquí es evidente la importancia de datos moleculares, no obstante, se debe ser 
cuidadoso al momento de interpretar sus resultados (Petit et al., 1998; Hedrick, 1999). Los 
marcadores genéticos neutros son muy valiosos para investigar procesos históricos y actuales en el 
paisaje (Hasbún et al., 2016).  

 
Por el contrario, siempre que se necesite información sobre el potencial de adaptación es 

necesario estudiar directamente los rasgos cuantitativos, ya que la variación neutral carece de valor 
intrínseco directo, por lo que los patrones de diversidad genética revelados podrían reflejar 
adaptaciones pasadas/históricas, siendo bastante diferentes de los patrones que determinarán el 
éxito futuro y la viabilidad a largo plazo de las poblaciones (Pearman, 2001).  
 
 
DIVERSIDAD GENETICA EN LA CONSERVACION BIOLOGICA  
 

Con el reconocimiento explícito del componente genético como una escala en la 
biodiversidad, la conservación de la diversidad genética se ha convertido en un foco renovado bajo 
la expectativa de que la pérdida de esta podría hacer que las poblaciones y especies tengan una 
menor capacidad para adaptarse a las condiciones ambientales actuales y futuras.  

 
Tradicionalmente, uno de los principales criterios para definir qué conservar se focalizó 

en la preservación de los denominados hotspots de biodiversidad, es decir, aquellas zonas que 
albergan una alta concentración de especies endémicas (al menos 0,5% del total global) y que 
experimentaban una drástica disminución de sus hábitats (Fuentes et al., 2017).  

 
Sin embargo, uno de los avances en relación a las estrategias de conservación es su 

conceptualización de conservar no solo a una especie en particular o su diversidad genética, sino 
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que también considerar a la comunidad en la cual se encuentran inmersa, considerando que las 
especies en condiciones naturales no se desarrollan en el vacío, sino más bien son el producto de 
las interacciones con otras especies y el ambiente.  

 
Whitham et al. (2006), plantea que la diversidad genética de algunas especies puede 

tener implicaciones sobre la supervivencia de otras especies con las que interactúa dentro de una 
comunidad, por lo que la recolección simultánea de datos genómicos de especies interactuantes 
presenta la oportunidad de rastrear cómo los cambios adaptativos en una especie se relacionan 
con los cambios ecológicos y adaptativos en la otra. Este enfoque permite conservar las especies 
en peligro, e incorpora la dinámica evolutiva del sitio.  

 
En consecuencia, las áreas de protección resguardan no solo la riqueza de especies, 

sino que también la riqueza genética que poseen el conjunto de las especies que coexisten. Es por 
ello que las políticas de conservación de muchos países han comenzado a incluir el resguardo de 
la diversidad genética de sus especies como una de las acciones de carácter prioritario, por lo que 
la aplicación de datos genéticos ha resultado muy útil en la implementación de políticas 
ambientales, particularmente en la identificación de áreas prioritarias para la conservación de 
biodiversidad o “unidades evolutivamente significativas” (Moritz, 1994; Petit et al., 1998; Fitzpatrick 
y Keller, 2014; Weinig et al., 2014).  
 

Dado que no todas las especies (incluso sub-poblaciones de especies) son equivalentes 
en términos de su capacidad para responder de manera adaptativa a las condiciones ambientales 
actuales y futuras, los datos genéticos permiten mejorar el uso de los recursos disponibles 
maximizando el potencial de respuesta evolutiva de una colección o conjunto de poblaciones a 
conservar.  

 
Sin embargo, se debe tener claridad de que evitar la pérdida de diversidad genética de 

las poblaciones no puede garantizar la supervivencia si las presiones de selección sobrepasan el 
potencial demográfico de la población, o si las respuestas de selección son demasiado lentas para 
permitir que las poblaciones se adapten, es decir, las implicaciones de la diversidad genética varían 
según la biología de la especie.  

 
Por ejemplo, aquellas especies más longevas y de madurez reproductiva tardía, podrían 

estar en mayor riesgo debido a la menor rotación de individuos dentro de las poblaciones y la 
diferencia temporal entre el establecimiento de individuos y su posterior reproducción, durante la 
cual las condiciones ambientales podrían haber cambiado drásticamente. 
 

Por último, si bien se menciona en párrafos anteriores la inviabilidad de estimar la 
diversidad adaptativa a partir de datos genéticos de marcadores neutros, los enfoques modernos 
de genotipificación permiten la obtención de una gran cantidad de datos genéticos (SNP) y una alta 
cobertura dentro del genoma (Baird, et al., 2018; Elshire et al., 2011; Andolfatto et al., 2011; 
Bamshad et al., 2011). Estos pueden arrojar una estimación confiable de la H2 de algún rasgo de 
interés de una especie, lo cual se realiza a través del uso de miles de marcadores para producir 
una estimación de la relación entre individuos y luego ajustar esta matriz a los datos fenotípicos en 
un modelo mixto que también incluye otras posibles fuentes de variación (ej. ambientales) (Stanton-
Geddes et al., 2013).  

 
Aunque estos enfoques aún están bajo desarrollo, pueden ser una opción viable para 

evaluar especies que tienen papeles ecológicos prominentes, pero no es factible la realización de 
experimentos de genética cuantitativa clásica, que permitan la estimación de la H2 de rasgos claves 
para la adaptación a las nuevas condiciones ambientales.  

 
Las variables que se deben manejar son la cantidad de marcadores utilizados, el tamaño 

de la población y el tamaño del genoma. Las estimaciones de H2 basadas en datos genéticos se 
pueden usar para ayudar a predecir las respuestas de la población a los cambios ecológicos o 
ambientales. 
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DIVERSIDAD GENÉTICA EN CHILE, EL CASO DE LAS ESPECIES LEÑOSAS  
 

Los ecosistemas forestales constituyen uno de los más importantes depósitos de 
biodiversidad terrestre (Salas et al., 2016). Sus árboles y otras plantas leñosas que los componen 
han desarrollado altos niveles de diversidad genética, que resultan de crucial importancia para 
reaccionar ante los cambios ambientales, permitiendo sustentar diferentes objetivos ecológicos, 
económicos y culturales con el fin de satisfacer necesidades de las generaciones actuales y 
futuras.  

 
Por esta razón, la conservación de la diversidad genética es fundamental para mantener 

el valor productivo de estos ecosistemas y, de esta forma, asegurar sus múltiples funciones 
ambientales, sociales y económicas (INFOR 2012). 
 

En Chile, los avances en la evaluación de la diversidad genética de la biota son 
relativamente nuevos, existe una pequeña cantidad de estudios centrados en un conjunto pequeño 
de especies.  

 
En el caso de especies leñosas nativas existen una cantidad aún menor de estudios, 

principalmente en la evaluación de la diversidad genética neutral y enfocados en algunas especies 
con problemas de conservación tales como araucaria (Araucaria araucana) y alerce (Fitzroya 
cupressoides), ambos monumentos nacionales y anexados en los apéndices de la Convención 
sobre el Comercio Internacional de Especies Amenazadas de Fauna y Flora Silvestres (CITES).  
 

En el caso de datos genéticos adaptativos solo se mencionan los ensayos genéticos 
instalados por el Instituto Forestal (INFOR), institución que en su misión de apoyar a las 
instituciones públicas y agentes económicos privados del sector forestal, a través de la generación 
de información y tecnologías, ha establecido a partir del año 1997, algunos ensayos en especies 
nativas, tales como: 

 
Lenga (Nothofagus pumilio) 
Raulí (Nothofagus alpina) 
Coigüe (Nothofagus dombeyi) 
Roble (Nothofagus oblicua) 
Laurel (Laurelia sempervirens) 
Ulmo (Eucryphia cordifolia). 
 
Los principales resultados de estas investigaciones de INFOR fueron la habilitación 

ensayos de progenie y procedencia, abarcando las distribuciones naturales de estas especies, por 
lo que teóricamente hoy se cuenta con alta variabilidad genética adaptativa en estos ensayos.  
 

En el Cuadro N° 2 se muestra una revisión de casos donde se han aplicado herramientas 
moleculares para obtener información de la diversidad genética (neutral y adaptativa) en especies 
nativas de Chile y Argentina, tomando como referencia el número de especies leñosas nativas 
propuesto por el Catastro de Recursos Genéticos Forestales de Chile (INFOR 2012), las especies 
evaluadas solo representan el 23.9 % del total de especies leñosas nativas y además la mayoría de 
los estudios solo evalúan la diversidad genética neutral,  por lo que queda en evidencia lo incipiente 
de este proceso.  
 

Como comentarios finales, a través de este capítulo se espera dejar en evidencia la 
importancia de la diversidad genética en la adaptación de las especies, los beneficios de contar con 
esta información y el estado actual de estudios, tomando como referencia las especies leñosas, 
para las cuales tal como se aprecia en el Cuadro N° 2 se carece de iniciativas.  
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Cuadro N° 2 
LISTA DE ESTUDIOS REALIZADOS EN DIVERSIDAD Y ESTRUCTURA GENÉTICA  

EN ESPECIES DEL BOSQUE NATIVO DE CHILE 

Especie 
Diversidad 
Genética 

Técnica 
Molecular 

Referencias 

Aextoxicon punctatum N 
RAPD, SSR, 
AFLP  

Nuñez y Armesto, 2006; Nuñez et al., 2011; 
Torres-Díaz et al., 2013; Fuentes et al., 2017 

Araucaria araucana N 
Isoenzimas, 
SSR, RAPD 

Bekessy et al., 2002; Martín et al., 2014 

Aristotelia chilensis N AFLP, ISSR 
Torres-Díaz et al., 2013; Fredes et al., 2014; 
Bastías, 2014; Salgado et al., 2017 

Astrocedrus chilensis N 
Isoenzimas, 
SSR 

Pastorino y Gallo, 1998, 2001, 2002; Pastorino et 
al., 2004; Arana et al., 2010; Souto et al., 2012. 

Beilschmiedia berteroana N ISSR Montenegro, 2010 

Berberis negeriana N AFLP Hernández, 2012a 

Citronella mucronata N AFLP Torres-Díaz et al., 2013 

Cryptocarya alba N AFLP Torres-Díaz et al., 2013; Fernández, 2015 

Embothrium coccineum N 
Isoenzima, 
ITS 

Souto y Premoli, 2007; Ferrada, 2011; Vidal-
Rusell et al., 2011 

Fitzroya cupressoides N 
Isoenzima, 
RAPD 

Allnutt et al., 1999; Premoli et al., 2000a, b; 
Premoli et al., 2003. 

Gevuina avellana N 
ITS, SSR, 
PCR-RFLP 

Bahamonde, 2009; Díaz, 2010; Ferrada, 2011; 
Fuentes et al., 2017 

Gomortega keule N 
AFLP, ISSR, 
SSR 

Lander et al., 2007; García-Gonzáles et al., 2008; 
Arias, 2000; Delaveau et al., 2013 

Luma apiculata N AFLP Torres-Díaz et al., 2013; Fuentes et al., 2017 

Nothofagus alessandrii N Proteínas Martín et al., 2010 

Nothofagus alpina) N 
Isoenzimas, 
ITS, SSR 

Gallo et al. 1997; Marchelli et al., 1998; Marchelli y 
Gallo, 2000a,b; Pineda, 2000a,b; Marchelli y 
Gallo, 2001; Carrasco y Eaton, 2002; Marchelli, 
2002; Marchelli y Gallo, 2006; Carrasco et al., 
2011; Vergara et al., 2014 

Nothofagus antarctica. N 
Isoenzimas, 
ITS 

Martínez et al., 2001; Pastorino et al., 2008; 
Premoli y Steinke, 2008; Pastorino et al.,  2009; 
Steinke et al., 2008; Acosta et al., 2012; Premoli et 
al., 2012; Acosta et al., 2014; Soliani et al., 2015 

Nothofagus betuloides N Isoenzimas 
Premoli, 1996, 1997; Premoli et al., 2012; Acosta 
et al., 2014 

Nothofagus dombeyi N,A 
Isoenzimas, 
SNP 

Premoli, 1996, 1997; Stecconi et al., 2004; 
Premoli y Kitzberger, 2005; Premoli et al., 2012; 
Acosta et al., 2014; Hasbún et al., 2016 

Nothofagus glauca N Isoenzimas Martín et al., 2010; Vergara et al., 2014 

Nothofagus nítida N Isoenzimas 
Premoli, 1996, 1997; Premoli et al., 2012; Acosta 
et al., 2014 

Nothofagus obliqua N,A ITS, SSR 
Paredes y Col, 2003; Azpilicueta et al., 2009; 
Vergara et al., 2014 

Nothofagus pumilio N 
Isoenzimas, 
ITS,SSR 

Premoli, 2003; Mathiasen y Premoli, 2010; 
Marchelli et al., 2010;  Premoli et al., 2012; Soliani 
et al., 2015 

Peumus boldus N AFLP Torres-Díaz et al., 2013 

Pilgerodendron uviferum N RAPD Premoli et al., 2001, 2002; Allnutt et al., 2003 

Pitavia punctata N  Venegas, 2015; Mardones, 2016 

Prumnopitys andina N AFLP Hernández, 2012b 

Quillaja saponaria N SSR Letelier et al., 2015 

Rhaphithamnus spinosus N AFLP Torres-Díaz et al., 2013 

Diversidad genética neutral (N) y adaptativa (A). Se muestran las técnicas moleculares; AFLP (Amplified fragment 
length polymorphism), SSR (Short tandem repeat), ISSR (Inter simple sequence repeat), ITS (Internal transcribed 
spacer), PCR-RFLP (Restriction fragment length polymorphism), SNP (Single Nucleotide Polymorphism).  
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