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Diversidad y estructura genética de Prosopis affinis
(Leguminosae) en paisajes fragmentados:
implicancias para su manejo y conservacion

Palabras Clave: Prosopis affinis, marcadores molecu-
lares, fragmentacion

Introducciéon

La deforestacion de los bosques nativos es una de las
principales causas de pérdida de biodiversidad. En
Argentina, la deforestacion esta vinculada principal-
mente a los cambios en el uso de la tierra a partir de la
expansion de la frontera agricola y el aprovechamien-
to forestal. En la provincia de Entre Rios, la fragmen-
tacion forestal resultante afecta negativamente a gran
parte de sus especies forestales, entre ellas Prosopis
affinis (handubay), arbol nativo de amplia distribu-
cion en la region fitogeografica del espinal. Esta espe-
cie tiene un alto valor para las comunidades locales,
con propiedades madereras, medicinales, nutriciona-
les y quimicas (Harris 1998). El objetivo de este traba-
jo fue evaluar la diversidad y los niveles de estructura
genética de P. affinis en un paisaje fragmentado, en
Entre Rios, Argentina.

Materiales y métodos

Se examinaron 173 individuos de P. affinis distribui-
dos en 16 fragmentos de bosque nativo (Figura 1),
dentro de un gradiente de intensificacion agricola en
el centro-oeste de la provincia de Entre Rios. La ex-
traccion de ADN gendmico a partir de material vege-
tal desecado, se llevo a cabo siguiendo el protocolo de
Hoinsington et al. (1994) con modificaciones menores
desarrolladas en nuestros laboratorios. Se utilizaron
12 marcadores SSR, transferidos desde especies filo-
genéticamente cercanas (Mottura et al. 2005; Bessega
et al. 2014; Alves et al. 2014) y 327 loci polimoérficos
AFLP, obtenidos a partir de una combinacién de pri-
mers, para estimar distintos parametros descriptivos
de la diversidad (He, NBP y Ae) y estructuracion ge-
nética de la especie, asi como también el nimero 6p-
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timo de grupos genéticos “K”. Para esto se utilizaron
los programas GenAlEx 6.3 (Peakall & Smouse 2006)
y Structure 2.3.4 (Pritchard et al. 2000; Falush et al.
2007). Las distancias genéticas entre los individuos y
su agrupacion (UPGMA) fueron estimadas también a
partir de estos datos genéticos, utilizando el software
NTSyS 2.0 (Rohlf et al. 1998).
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Figura 1A: individuo de P. affinis muestreado. Figura
1B: puntos de muestreo (16 fragmentos de bosque na-
tivo dentro de un gradiente de intensificacion agricola,
en el centro y norte de la provincia de Entre Rios, Ar-
gentina).

Resultados, Discusion y Conclusiones
Se evalud la diversidad genética de Nei, siendo baja a
moderada en ambos casos (He-SSR: 0,734 / He-AFLP:
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Tabla 1: Pardmetros de diversidad genética obtenidos a través de marcadores SSR y AFLP para P. affinis. He_SSR:
Heterocigosidad esperada obtenida a través de SSRs. He_ AFLP: Heterocigosidad esperada obtenida a través de

AFLPs. Ae: Alelos exclusivos. NBP: niimero de bandas privadas.

Fragmentos de BN Lat. Long. He S5R He AFLP Ae NBP
A -31,249 -59,455 0,883 0,286 8 13
B -31,272 -59,606 0,869 0,271 5 17
C -31,397 -80,052 0,889 0,266 8 9
D =-31,409 -59,888 0,807 0,281 ] 10
E -31,436 -59,766 0,799 0,243 3 9
F -31,456 -59,893 0,732 0,235 4 ]
G -31,487 -59,883 0,767 0,224 i 5
H -31,497 -50,047 0,698 0,209 1 3
I -31,508 -59,917 0,673 0,201 o 5
J -31,517 -59,885 0,669 0,173 1 2
K -31,529 -59,817 0,687 0,150 2 2
L -31,557 -59,951 0,681 0,131 0 2
M -31,554 - 60,000 0,692 0,134 i 0
M -31,808 -60,034 0,665 0,129 i i)
0 -31,821 -59,955 0,598 0,123 0 0
P -31,837 -59,612 0,578 0,108 o 0
Promedio 0,734 0,214 2,71 5,31
ds 0,100 0,058 2.9 51

0,214), encontrandose mayores niveles de variabilidad
genética en los parches de bosque menos fragmenta-
dos dentro del gradiente. El nimero de alelos exclu-
sivos y el nimero de bandas privadas fue bajo (Ae:
0-8 / NBP: 0-17, particularmente en dreas con mayo-
res niveles de aislamiento potencial (Tabla 1). Ambos
marcadores revelaron una diferenciacion genética de
moderada a alta entre los fragmentos de bosque estu-
diados (SSR Op: 0.198 / AFLP Fst: 0.178).

El analisis de la estructura poblacional por métodos

de agrupamiento bayesiano, a través de ambos marca-
dores moleculares, nos permitié distinguir dos clus-
ters genéticos (K = 2, Figura 2). La distancia genética
de Nei entre los fragmentos fue moderada, con un va-
lor promedio de 0,394 para los marcadores SSR.

Estos resultados muestran que existe un efecto de la
fragmentacion del paisaje sobre el genético de los in-
dividuos remanentes de P, affinis. Esto se ve claramen-
te en los niveles de diversidad genética observados en
los distintos parches de monte nativo, donde aquellos
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Figura 2: Numero y distribucion de clusters o grupos genéticos observados en 173 individuos de P. affinis (K = 2).
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con un mayor nivel de antropizacion / intensificacion
manifestaron los menores niveles de diversidad gené-
tica, como asi también un menor numero de alelos /
bandas exclusivas.

La variabilidad genética presente en una especie a lo
largo de un gradiente de estrés ambiental puede ser
un indicador valioso de su estado de conservacion, ya
que puede evidenciar procesos de pérdida de diversi-
dad genética. A medida que el proceso de fragmenta-
cion avanza, el tamafio de los fragmentos remanentes
se reduce y disminuye la conectividad entre los mis-
mos, provocando la reduccién del flujo génico, con
consecuencias directas sobre su diversidad genética
(Lowe et al., 2005). Por otra parte, los organismos que
permanecen en los fragmentos de bosque estan ex-
puestos a condiciones diferentes a las de origen, parti-
cularmente en el borde del fragmento, determinando
un impacto mayor en arboles afectados por el efecto
de borde (Di Bitteti et al., 2003). En el corto plazo, se
pierden variantes genéticas presentes a bajas frecuen-
cias sin cambios considerables sobre la diversidad ge-
nética en su conjunto. Sin embargo, si los procesos de
deforestacion y fragmentacion persisten, en el largo
plazo se pierden alelos presentes en mayor frecuencia,
reduciendo la diversidad genética (Caujapé Castells,
2006). En particular para P. affinis, la pérdida de va-
riabilidad genética y los niveles de estructuracion ge-
nética observados como resultado de la antropizacién
del habitat, podrian limitar la capacidad de la especie
para adaptarse a las condiciones ambientales futuras
(nuevas practicas de uso de la tierra, cambio climati-
co), comprometiendo su uso potencial, manejo y con-
servacion.
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