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RESUMEN

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

En el trabajo se analiza también los efectos de estas formas de variacion en el campo de
la conservacion 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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INTRODUCCION

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

La diversidad de especies ha sido la escala de biodiversidad que mas atencion ha
recibido debido a la importancia de las especies como unidad biolégica 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, estd siendo cada vez méas abordado por la comunidad
cientifica, que ha desarrollado modelos tedricos 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 adaptacion y la especiacion.

La diversidad genética representa el nivel primario de biodiversidad y se refiere a la
variacién 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 mas extensa que la variacion
gue se observa a través del fenotipo, Tanto es asi, que es practicamente imposible que dos
individuos en una poblacion tengan los mismos alelos en todos los loci. Por lo que los genes,
constituyen el nivel de organizacion donde se genera la mayor variacion, lo que permite a las
poblaciones evolucionar y adaptarse a su ambiente.

Varios autores concuerdan en definir la evolucion como el cambio en las frecuencias
alélicas en las poblaciones a través del tiempo, siendo las fuerzas evolutivas (mutacion, flujo
genético, deriva genética y seleccion natural), en conjunto con otros factores, tales como el sistema
reproductivo, los procesos que moldean las frecuencias alélicas y afectan los niveles de variacion y
estructura genética de las poblaciones, y por ende la evolucion 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 extincién (Templeton, 1994; Donoso y
Gallo, 2004). Las especies tienen tres opciones que les permiten sobrevivir ante los rapidos
cambios ambientales; i) Dispersion, es decir una migracion desde los habitat nativos de las
especies a otros habitat méas favorables; ii) Plasticidad fenotipica, 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) Adaptacion, que se refiere al uso de la diversidad genética de las
especies, para explorar variantes genéticas mas adecuadas, en términos de eficiencia biolégica, 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 requerird un
rapido cambio adaptativo, que solo es posible si se ha mantenido un nivel adecuado de variacién
genética (Figura N° 1), dada una presidon selectiva suficientemente fuerte, ocurrird una
diferenciacion 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).

Esquematicamente, 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 evolucién adaptativa como
consecuencia a la presiéon de la seleccién natural. El segundo es la diversidad genética neutral,
resultante de los efectos de las fuerzas evolutivas neutrales, como la deriva genética, la mutacion,
o la migracién.

GENES

Figura N° 1. Los atributos de los genes, poblaciones,
comunidades y ecosistemas influyen en los fenotipos a
través de plasticidad fenotipica y seleccién natural
(flechas verdes). La seleccion es la Unica que se
FENOTIPOS [ N traduce en un cambio evolutivo a través de la herencia,
por lo que el cambio evolutivo real de una poblacion 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 organizacion ecolégica
a través de efectos ecoldgicos, como las interacciones
tréficas (flechas negras). Generandose una dindmica
de retroalimentacion eco-evolutivas, donde la evolucién
altera los procesos ecolégicos y esto configura el curso
de la evolucion posterior. (Adaptado de Palkovacs y
Hendry, 2010)
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Actualmente existe una cantidad abrumadora de trabajos, tanto tedricos como empiricos,
que evidencian en el rol de la diversidad genética en la evolucion de las especies, y como esta
representa el primer nivel de biodiversidad (Para una revision ver Saeed y Barozai, 2012; Fu, 2015;
Govindaraj et al., 2015). Este capitulo tiene como objetivo explicar la diversidad genética desde el
sentido simple y préactico, repasando medicién, interpretacion y aplicaciéon, 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 ultimo, se resalta el uso potencial de la informacion genética en
la generacion de iniciativas de rehabilitacion de ecosistemas forestales, situacion que hoy en dia es
prioridad a nivel nacional y mundial.

DIVERSIDAD GENETICA 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 informacién
necesaria para constituir un organismo. Se utiliza el término “informacion” debido a que el genoma
no desempefia ninguna funcién activa en la construccién de un organismo, mas bien son las
secuencias de las subunidades individuales del ADN (genes), las que determinan las
caracteristicas hereditarias. Mediante una serie compleja de interacciones, esta secuencia se utiliza
para producir todas las proteinas de un organismo. Las proteinas forman parte de la estructura del
organismo o tienen la capacidad de construir estructuras o llevar a cabo las reacciones metabdlicas
necesarias para gque 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 ecologia, cambiando paradigmas
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y dando pasos a nuevas disciplinas, tales como la Genémica de Poblaciones, la cual combina
conceptos tedricos de genética de poblaciones, ecologia y herramientas moleculares con el
objetivo de comprender la evolucion (Goldstein y Weale, 2001; Gibson y Mackay, 2002). La
genémica de poblaciones puede definirse ampliamente como el estudio simultaneo de numerosos
loci o regiones del genoma para comprender mejor los roles de los procesos evolutivos (como
mutacién, deriva genética, flujo genético y selecciéon natural) que influyen en la variacién entre
genomas y poblaciones. Su desarrollo ha incentivado a los especialistas a introducir nuevas
herramientas para medir la diversidad genética, tanto asi que las recientes mejoras de las técnicas
de genotipificacion, secuenciaciéon de Ultima generacion (NGS) y expresion génica, asociadas con
el aumento de las capacidades computacionales y nuevos métodos estadisticos ofrecen un
enfoque alternativo para estimar tanto la diversidad genética neutral como la adaptativa (Hedrick,
1999; Sunnucks, 2000; Schlétterer, 2004).

Diversidad Genética Neutral

El término neutral se refiere a loci que no tienen implicancias sobre la eficacia biolégica,
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 seleccién natural no acta sobre estos alelos,
por ende ninguno de los genotipos tiene implicancia sobre la eficiencia biolégica de la especie,
siendo estos neutros (Holderegger et al., 2006).

La diversidad genética neutral ha sido tempranamente investigada en gendmica de
poblaciones (Petit et al., 1998; Luikart et al., 2003; Hoffmann y Willi, 2008). Esta informacién a
resultado muy UGtil para proporcionar estimaciones no sesgadas de cémo los procesos
demograficos 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 reducird el potencial de adaptacion de una especie. Por ejemplo,
aunque la correlacién entre la heterocigosidad y aptitud biolégica es ampliamente aceptada como
evidencia de depresién endogamica (revisado en Szulkin et al., 2010), algunos expertos han
argumentado que los estudios que se basan solo en un pequefio numero de marcadores neutros
no pueden reflejar la depresion endogamica. Primero, porque es inapropiado extrapolar
estimaciones de heterocigocidad a partir de un pequefio nimero de loci y, segundo, esa
extrapolacion 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
adaptacion 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 mas conocidos, ya
que toman regiones repetitivas del genoma que no codifican genes. La forma mas facil de medir la
diversidad genética neutral es el "Porcentaje de Loci Polimérficos” (P). Aunque hay muchos
criterios diferentes para determinar si un locus es polimérfico o no, uno de los mas comunes es que
un locus es polimorfico si la frecuencia de su alelo mas comun 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 polimorfico o no de acuerdo con el criterio establecido. Si ne loci de un total de ny loci
se clasifican como polimérficos, el porcentaje de loci polimoérficos es simplemente:

np
P=—
nr

Otra simple medida es el “Numero de Alelos por Locus” (N), la cual provee una
evaluacion mas cuantitativa de la variacion genética:
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Donde: k es el nimero de loci
n; es el nimero de alelos detectados por locus.

Esta dltima medida brinda informacion complementaria a la informacion sobre
polimorfismo, pero requiere Gnicamente del conteo del nimero de alelos por locus y luego, el
célculo 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 I), cada uno con una frecuencia de 0,1, ambos
serian polimoérficos 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 mostraria una mayor variacion genética. Por lo
que N, proporciona un mayor grado de discriminacién de los niveles de polimorfismo que un simple
criterio categdérico como P. Sin embargo, N aln 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 mas, ambos loci son
polimérficos, pero en este caso N tampoco proporciona discriminacién 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 extraidas 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 genotipificacion se puede medir hasta a nivel de un nucleétido individual (SNP, Single
Nucleotide Polymorphism). Mateméaticamente, la He para un locus es (Holderegger et al., 2006):

n
Ho=1- ZPEQ
i=1
Donde: p?, 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 ecuacion, depende tanto de N como de las
frecuencias de los alelos, por lo tanto, se necesita méas informacion que solo el nimero de alelos.
En el ejemplo del parrafo 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 segun este criterio, aunque
N es 2 para ambos loci.

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

Para referirse a la diferenciacién entre poblaciones de una especie, los especialistas
también utilizan medidas diferentes (con algunos de ellos corrigiendo la varianza del muestreo). La
medida mas utilizada de diferenciacion genética es la estadistica F de Wright (Wright, 1951).
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Donde: Hr es la diversidad genética promedio calculada para todo
el conjunto de datos (segun la férmula 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 estimacion 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 Fsr se aproxima a 1, toda la variacién genética se encuentra entre las poblaciones (es decir,
diferentes alelos se encuentran en las diferentes poblaciones) y si Fsr es 0, las poblaciones no se
diferencian en absoluto (es decir, los mismos alelos se encuentran en las mismas frecuencias en
todas las poblaciones). Fsr puede calcularse sobre todo el conjunto de poblaciones de muestra
(diferenciacion de medias) o de forma pareja para cada par de poblaciones. Fsr también se puede
estructurar jerarquicamente mediante la introduccién de niveles adicionales, por ejemplo, para
estimar la diferenciacion regional en un conjunto de poblaciones (Hedrick, 1999). Bajo el supuesto
de una presién de mutacion similar en diferentes poblaciones, la Fsr de los loci de marcadores
neutros estd determinada principalmente por el equilibrio entre la deriva genética aleatoria y la
migracion (Kimura, 1983).

Diversidad Genética Adaptativa

La variacion genética adaptativa se refiere a loci (cuantitativos) que si tienen implicancias
sobre la eficacia bioldgica y por lo tanto son afectados por la seleccion 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 biolégica), sera
seleccionado y fijado en la poblacion (Holderegger et al., 2006).

La variacion genética adaptativa, hasta ahora ha sido abordada a través del uso de la
genética cuantitativa clasica, considerando que la variacion de rasgos cuantitativos refleja el
potencial de adaptacion de la poblacion o especie. Las adaptaciones locales, se derivan de la
heterogeneidad espacial y temporal en las presiones de seleccion que actlan sobre rasgos
hereditarios.

Sin embargo, hasta ahora estimar esta variacion representa un gran esfuerzo en tiempo y
recursos, dado que la separacion de influencias de factores ambientales y genéticos sobre la
variabilidad de rasgos cuantitativos requiere grandes tamafios de muestra y ensayos con estructura
familiar conocida (progenies/procedencias), el razonamiento detras 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 mas similares entre si que los miembros de otras familias. Sin embargo, no siempre es
facil encontrar caracteres cuantitativos que puedan estar involucrados en adaptaciéon y al ser
caracteristicas controladas por varios genes los alelos pueden ser aditivos en sus efectos o
contrariamente presentar efectos pleiotropicos (Bonin et al., 2007). Es por esta razén que los
estudios de diversidad genética adaptativa estuvieron limitados por mucho tiempo a especies de
interés econodmico para la agricultura y/o silvicultura (Jump et al., 2009).

No obstante, recientemente los investigadores han comenzado a revelar la utilidad de
esta informacion en el disefio de estrategias de conservacion de especies y por ende a disefiar
enfoques méas simples y rapidos para poder cuantificarla (N6tese que esto es en lo que la
gendémica funcional ha venido avanzando).
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Tal como en la diversidad genética neutral, He es una medida de la variacion genética, la
“Heredabilidad” (H?), se usa como una medida de la diversidad genética adaptativa de una
poblacion para un gen (o0 un rasgo cuantitativo). La cual en su forma habitual (heredabilidad de
sentido estricto), se define como:

no
Vs
Donde: V, es la varianza genética aditiva
Vp es la varianza fenotipica de un rasgo que varia 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
expresion del otro o la expresion de alelos en otros loci (Conner y Hartl, 2004). Para calcular H? se
tiene que separar las varianzas genéticas y ambiental (es decir, no genético), esto se hace
estimando varianzas de medidas fenotipicas de individuos con una relacion genética conocida
(progenies/procedencias) cultivados en el mismo entorno.

El célculo exacto de H? depende del disefio del experimental del ensayo y estd mas alla
del alcance de este capitulo. Un enfoque clasico es estimar componentes de varianza a partir de un
analisis de varianza (ANOVA) con individuos (descendientes) anidados dentro de las familias (por
ejemplo, descendientes de una madre conocida, pero con padres desconocidos).

La heredabilidad, H?, es a menudo malinterpretada como el grado en que un fenotipo
esta determinado por su genotipo. Esto no es correcto del todo, porque puede haber muchos loci
fijos (es decir, con solo un alelo) por poblacién que tienen una gran influencia en el genotipo, pero
no aumentan la varianza.

De hecho, la H? es una relacion de varianza (como se ve en la formula anterior). Se debe
tener en cuenta que la H? es especifica para un rasgo particular y en un entorno particular. Como
se mostré antes, Fsr representa la diferenciacion poblacional en genes neutros, para rasgos
adaptativos (cuantitativos) con una base genética aditiva, la medicién equivalente, que se refiere a
la diferenciacion de poblaciones, es Qsr, que se puede escribir como (Wright, 1951; Spitze, 1993;
Savolainen et al., 2004):

VG
Qs = Vv, + 2V,
Donde: Vg es el componente de varianza entre poblaciones.
V es ahora la varianza genética aditiva promedio dentro de
las poblaciones (Latta, 2003).

Igual que en Fst, la unidad indica una diferenciacion completa en los rasgos de
adaptacién cuantitativa y cero indica la homogeneidad genética de las poblaciones. El enfoque
experimental més conveniente es un disefio de ANOVA con individuos anidados dentro de familias,
y estas anidadas dentro de poblaciones (Latta, 2003).

Correlacion entre Diversidad Genética Neutral y Adaptativa

Realizando una comparacion entre Fsty Qsr, existen 3 posibles resultados que tienen
una interpretacion Unica (Cuadro N° 1). Primero, si Qst > Fsr, significa que el grado de
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diferenciacion en loci adaptativos (cuantitativos) excede al alcanzado Unicamente por deriva
genética, por consecuencia la seleccién natural direccional favorece a los diferentes genotipos en
las diferentes poblaciones. Segundo, si los indices Fsry Qst son iguales, el grado de diferenciacion
en loci adaptativos puede ser producto solo de la deriva genética o seleccion natural (o incluso
ambos), siendo indistinguibles. Por dltimo, en caso que los indices se muestren como Qsr < Fsr,
implica que el grado observado de diferenciacién es menor que el esperado sobre la base de la
deriva genética, lo que significa que la seleccién natural debe estar favoreciendo el mismo genotipo
en diferentes poblaciones.

Cuadro N° 1
POSIBLES RESULTADOS E INTERPRETACION EN LAS COMPARACIONES DE DIVERGENCIA
EN RASGOS ADAPTATIVOS (Qst) Y NEUTRALES (Fst)

Resultado Interpretacién

Qs> F La seleccién natural direccional debe estar involucrada y no esta
stonsT favoreciendo los mismos genotipos en diferentes poblaciones.

Qsr=F Este grado de diferenciacién se espera por la deriva genética y seleccion
st st natural, siendo indistinguibles.

Qst < Fsr Seleccién que favorece el mismo genotipo en diferentes poblaciones.

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

Hasta aqui 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 historicos y actuales en el
paisaje (Hasbun et al., 2016).

Por el contrario, siempre que se necesite informacion sobre el potencial de adaptacion es
necesario estudiar directamente los rasgos cuantitativos, ya que la variacion neutral carece de valor
intrinseco directo, por lo que los patrones de diversidad genética revelados podrian reflejar
adaptaciones pasadas/historicas, siendo bastante diferentes de los patrones que determinaran el
éxito futuro y la viabilidad a largo plazo de las poblaciones (Pearman, 2001).

DIVERSIDAD GENETICA EN LA CONSERVACION BIOLOGICA

Con el reconocimiento explicito del componente genético como una escala en la
biodiversidad, la conservacién de la diversidad genética se ha convertido en un foco renovado bajo
la expectativa de que la pérdida de esta podria 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 focalizé
en la preservacion de los denominados hotspots de biodiversidad, es decir, aquellas zonas que
albergan una alta concentracién de especies endémicas (al menos 0,5% del total global) y que
experimentaban una drastica disminucion de sus habitats (Fuentes et al., 2017).

Sin embargo, uno de los avances en relacién a las estrategias de conservacion es su
conceptualizacion 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 vacio, sino méas 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 interactia dentro de una
comunidad, por lo que la recoleccién simultanea de datos genémicos de especies interactuantes
presenta la oportunidad de rastrear cémo los cambios adaptativos en una especie se relacionan
con los cambios ecoldgicos y adaptativos en la otra. Este enfoque permite conservar las especies
en peligro, e incorpora la dindmica evolutiva del sitio.

En consecuencia, las areas de proteccion resguardan no solo la riqueza de especies,
sino que también la rigueza genética que poseen el conjunto de las especies que coexisten. Es por
ello que las politicas de conservacion de muchos paises han comenzado a incluir el resguardo de
la diversidad genética de sus especies como una de las acciones de caracter prioritario, por lo que
la aplicacion de datos genéticos ha resultado muy Gtil en la implementacién de politicas
ambientales, particularmente en la identificacién de areas prioritarias para la conservacion 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 coleccion 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 seleccién sobrepasan el
potencial demografico de la poblacién, o si las respuestas de seleccion son demasiado lentas para
permitir que las poblaciones se adapten, es decir, las implicaciones de la diversidad genética varian
segun la biologia de la especie.

Por ejemplo, aquellas especies mas longevas y de madurez reproductiva tardia, podrian
estar en mayor riesgo debido a la menor rotacién de individuos dentro de las poblaciones y la
diferencia temporal entre el establecimiento de individuos y su posterior reproduccién, durante la
cual las condiciones ambientales podrian haber cambiado drasticamente.

Por ultimo, si bien se menciona en parrafos anteriores la inviabilidad de estimar la
diversidad adaptativa a partir de datos genéticos de marcadores neutros, los enfoques modernos
de genotipificacion permiten la obtencién 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 estimacion confiable de la H? de algln rasgo de
interés de una especie, lo cual se realiza a través del uso de miles de marcadores para producir
una estimacion de la relacion entre individuos y luego ajustar esta matriz a los datos fenotipicos en
un modelo mixto que también incluye otras posibles fuentes de variacién (ej. ambientales) (Stanton-
Geddes et al., 2013).

Aunque estos enfoques alin estan bajo desarrollo, pueden ser una opcién viable para
evaluar especies que tienen papeles ecolégicos prominentes, pero no es factible la realizaciéon de
experimentos de genética cuantitativa clasica, que permitan la estimacién de la H? de rasgos claves
para la adaptacién a las nuevas condiciones ambientales.

Las variables que se deben manejar son la cantidad de marcadores utilizados, el tamafio
de la poblacién y el tamafio del genoma. Las estimaciones de H? basadas en datos genéticos se
pueden usar para ayudar a predecir las respuestas de la poblacién a los cambios ecolégicos o
ambientales.
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DIVERSIDAD GENETICA EN CHILE, EL CASO DE LAS ESPECIES LENOSAS

Los ecosistemas forestales constituyen uno de los méas importantes depoésitos de
biodiversidad terrestre (Salas et al., 2016). Sus arboles y otras plantas lefiosas 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 ecoldgicos,
econémicos y culturales con el fin de satisfacer necesidades de las generaciones actuales y
futuras.

Por esta razon, la conservacion de la diversidad genética es fundamental para mantener
el valor productivo de estos ecosistemas y, de esta forma, asegurar sus mdltiples funciones
ambientales, sociales y econémicas (INFOR 2012).

En Chile, los avances en la evaluacion de la diversidad genética de la biota son
relativamente nuevos, existe una pequefia cantidad de estudios centrados en un conjunto pequefio
de especies.

En el caso de especies lefiosas nativas existen una cantidad ain menor de estudios,
principalmente en la evaluacién de la diversidad genética neutral y enfocados en algunas especies
con problemas de conservacién tales como araucaria (Araucaria araucana) y alerce (Fitzroya
cupressoides), ambos monumentos nacionales y anexados en los apéndices de la Convencién
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), institucion que en su misiébn de apoyar a las
instituciones publicas y agentes econémicos privados del sector forestal, a través de la generacién
de informacion y tecnologias, ha establecido a partir del afio 1997, algunos ensayos en especies
nativas, tales como:

Lenga (Nothofagus pumilio)
Rauli (Nothofagus alpina)
Coiglie (Nothofagus dombeyi)
Roble (Nothofagus oblicua)
Laurel (Laurelia sempervirens)
Ulmo (Eucryphia cordifolia).

Los principales resultados de estas investigaciones de INFOR fueron la habilitacion
ensayos de progenie y procedencia, abarcando las distribuciones naturales de estas especies, por
lo que tedricamente hoy se cuenta con alta variabilidad genética adaptativa en estos ensayos.

En el Cuadro N° 2 se muestra una revision de casos donde se han aplicado herramientas
moleculares para obtener informacion de la diversidad genética (neutral y adaptativa) en especies
nativas de Chile y Argentina, tomando como referencia el numero de especies lefiosas 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 lefiosas nativas y ademas la mayoria de
los estudios solo evaltian la diversidad genética neutral, por lo que queda en evidencia lo incipiente
de este proceso.

Como comentarios finales, a través de este capitulo se espera dejar en evidencia la
importancia de la diversidad genética en la adaptacion de las especies, los beneficios de contar con
esta informacion y el estado actual de estudios, tomando como referencia las especies lefiosas,
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 GENETICA
EN ESPECIES DEL BOSQUE NATIVO DE CHILE

Especie Dlver§|Qad e Referencias
Genética Molecular
’ RAPD, SSR, | Nufez y Armesto, 2006; Nufiez et al., 2011;
Aextoxicon punctatum N AFLP Torres-Diaz et al., 2013; Fuentes et al., 2017
Araucaria araucana N IssgeRnﬂnAwlaj?D Bekessy et al., 2002; Martin et al., 2014
. . . . Torres-Diaz et al., 2013; Fredes et al., 2014;
Aristotelia chilensis N AFLP, ISSR Bastias, 2014; Salgado et al., 2017
Astrocedrus chilensis N Isoenzimas, Pastorino y Gallo, 1998, 2001, 2002; Pastorino et
SSR al., 2004; Arana et al., 2010; Souto et al., 2012.
Beilschmiedia berteroana N ISSR Montenegro, 2010
Berberis negeriana N AFLP Hernandez, 2012a
Citronella mucronata N AFLP Torres-Diaz et al., 2013
Cryptocarya alba N AFLP Torres-Diaz et al., 2013; Fernandez, 2015
Embothrium coccineum N Isoenzima, Souto y Premoli, 2007; Ferrada, 2011; Vidal-
ITS Rusell et al., 2011
Fitzroya cupressoides N Isoenzima, Allnutt «_et al., 1999; Premoli et al., 20004, b;
RAPD Premoli et al., 2003.
Gevuina avellana N ITS, SSR, Bahamonde, 2009; Diaz, 2010; Ferrada, 2011,
PCR-RFLP Fuentes et al., 2017
Gomortega keule AFLP, ISSR, La_nder et al., 2007; Garcia-Gonzéles et al., 2008;
SSR Arias, 2000; Delaveau et al., 2013
Luma apiculata N AFLP Torres-Diaz et al., 2013; Fuentes et al., 2017
Nothofagus alessandrii N Proteinas Martin et al., 2010
Gallo et al. 1997; Marchelli et al., 1998; Marchelli y
) Isoenzimas Gallo, 2000a,b; Pineda, 2000a,b; Marchelli y .
Nothofagus alpina) N ITS. SSR ! Gallo, 2001; Carrasco y Eaton, 2002; Marchelli,
! 2002; Marchelli y Gallo, 2006; Carrasco et al.,
2011; Vergara et al., 2014
Martinez et al., 2001; Pastorino et al., 2008;
Nothofagus antarctica. N Isoenzimas, Premoli y Steinke, 2008; Pastorino et al., 2009;.
ITS 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
etal., 2014
) Isoenzimas Premol?, 1996, 1997; Stecconi et aI_., 2004;
Nothofagus dombeyi N,A SNP ! Premoli y Kitzberger, 2005; Premoli et al., 2012;
Acosta et al., 2014; Hasbun et al., 2016
Nothofagus glauca Isoenzimas Martin et al., 2010; Vergara et al., 2014
- . Premoli, 1996, 1997; Premoli et al., 2012; Acosta
Nothofagus nitida N Isoenzimas
etal., 2014
) Paredes y Col, 2003; Azpilicueta et al., 2009;
Nothofagus obliqua N,A ITS, SSR Vergara et al., 2014
y Isoenzimas Premoli,_2003; Mathiasen y Pr_emoli, 2010; o
Nothofagus pumilio N ! Marchelli et al., 2010; Premoli et al., 2012; Soliani
ITS,SSR
etal., 2015
Peumus boldus N AFLP Torres-Diaz et al., 2013
Pilgerodendron uviferum N RAPD Premoli et al., 2001, 2002; Alinutt et al., 2003
Pitavia punctata N Venegas, 2015; Mardones, 2016
Prumnopitys andina N AFLP Hernandez, 2012b
Quillaja saponaria N SSR Letelier et al., 2015
Rhaphithamnus spinosus N AFLP Torres-Diaz 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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