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Abstract: Population genetics of Colombian Guinea Pigs, Cavia spp. (Rodentia: Caviidae) with RAPD
molecular markers. The genus Cavia occurs in South America, mainly in grasslands.. We collected blood
samples from 97 individuals in six field populations and analyzed them with RAPD molecular markers. One
wild type (C. anolaimae) was differentiated from the domestic form (C. porcellus), in agreement with other
authors who used morphological, osteological and karyotipic results. Genetic diversity was considerable in both
species, but higher in C. porcellus. The levels of genetic heterogeneity were also higher among the populations
of C. porcellus (Fg = 0.254) than among the populations of C. anolaimae (Fg; = 0.118). These significant levels
of genetic heterogeneity, and the low levels of gene flow, were consistent with a complex domestication process
for Cavia porcellus. Rev. Biol. Trop. 56 (3): 1481-1501. Epub 2008 September 30.
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El género Cavia (familia Caviidae) posee
ambito de distribucidén en el Sur de América,
con habitats restringidos a los pastizales. En
Colombia este género ha estado tradicional-
mente representado por dos especies: una sil-
vestre C. aperea, y otra doméstica, C. porcellus,
conocido como conejillo de indias, cobaya, curi
o cuyes (MacDonald 1993). Sin embargo, en
los estudios mas recientes respecto a este géne-
ro en Colombia, Zuiliga (2000) y Zuiiga et
al. (2002), utilizando caracteres osteoldgicos,
morfométricos, carioldgicos, ecoldgicos y de
distribucion, plantean la presencia de tres espe-
cies de Cavia validas para el citado pais: dos
silvestres, C. anolaimae y C. guianae, y una
doméstica: C. porcellus.

Osteoldgicamente, las tres especies difie-
ren en medidas del craneo, mandibula, cintura
pélvica, fémur, escapula, himero y numero de
vértebras caudales; por otra parte, los analisis
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multivariantes registraron dimorfismo sexual,
y también separaron claramente las tres for-
mas estudiadas; adicionalmente, el analisis
citogenético mostré un niimero diploide de 64
cromosomas, pero con numeros fundamentales
diferentes: C. anolaimae (48), C. guianae (51)
y C. porcellus (40, 42 y 43). Por otra parte,
las diferencias observadas en la estructura del
cariotipo sugieren que puedan corresponder a
especies distintas entre las cuales es improba-
ble la produccién de hibridos fértiles (Zuiiga
2000, Zuiiga et al. 2002).

Las dos especies silvestres son alopatricas,
encontrandose la primera de ellas, C. anolai-
mae, en zonas altas y humedas de la Cordillera
Oriental (por ejemplo en los humedales de la
ciudad de Bogota), en los departamentos de
Boyaca, Cundinamarca y sur de Santander,
desde alturas de 1700 a 4000 msnm en terrenos
saturados de agua y en areas de pajonal; C.
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guianae se localiza en las sabanas, principal-
mente de gramineas, de la Orinoquia, en los
departamentos de Meta, Vichada y posible-
mente Arauca y Casanare, por debajo de los
500 msnm.

Estos organismos son herbivoros, con
habitats mas restringidos a los pastizales, en
los que C. anolaimae en ocasiones se alimenta
de los cultivos propios de las zonas frias como
la papa, debido a la interaccion del hombre con
sus nichos para dar lugar a procesos agricolas.
Este hecho, aunado a la caceria con fines de
subsistencia, o deportivos, ha llevado a que el
hombre sea uno de sus principales depredado-
res al igual que animales domésticos como el
perro y el gato. Desde tiempos prehistoricos los
cuyes han sido fuente de proteina animal y su
consumo llegd a ser tan significativo para los
habitantes de los Andes, desde Colombia hasta
Bolivia, que llegd a domesticarse (Cabrera
1953), siendo por ello un marcador de los pro-
cesos de domesticacion en poblaciones prehis-
panicas (Pinto et al. 2001). De hecho, fue una
de las pocas especies de mamiferos domestica-
dos en tiempos pre-hispanos por pueblos ame-
rindios, en el unico centro de domesticacion de
mamiferos en el Nuevo Mundo (Andes) (Wing
1986). Actualmente, el impacto de los cuyes
domésticos en estos paises es tal que contribu-
ye a la seguridad alimentaria de la poblacion
rural de escasos recursos; alli existe una pobla-
cion estable de mas o menos 36 millones de
cuyes domésticos, siendo el Peru el pais con la
mayor poblacion y consumo, con un registro de
produccion anual cercano a las 16.500 tonela-
das de carne. La distribucion de C. porcellus en
Perti y en Ecuador es tal que se encuentra en la
casi totalidad de sus territorios, mientras que en
Bolivia y Colombia su distribucion es regional
y con poblaciones menores (Chauca 1997). De
hecho, en Colombia es importante su presen-
cia en comunidades de los departamentos de
Narifio, Putumayo y Cundinamarca.

Por otra parte, C. porcellus es un modelo
biologico basico como material en laboratorios
para investigacion médica y biologica, siendo
utilizado en estudios que incluyen estructura
social y comportamiento (Sachser ef al. 1999;

Hohoff et al. 2001, Touma et al. 2001a), histo-
ria de vida (Trillmich y Linke 2001), fisiologia
de hormonas (Touma et al.2001b), procesos
infecciosos (Verma et al. 2000), seleccion
de pareja (Adkins et al. 2001), morfologia
comparada (Drees et al. 2001, Vieytes et al.
2001), filogenia y sistematica molecular (Da
Silva Neto 2000, Atkins ef al. 2001, Gallardo y
Kirsch 2001, Mouchaty et al. 2001), ecogené-
tica (Kuenkele 2000a, b, Trillmich 2000), estu-
dios sobre el suefio (Darchia et al. 2000, Gvilla
et al. 2000), vision de los colores (Yokohama y
Radlwimmer 1999), estrés (Sachser et al. 1998)
y procesos de domesticacion (Sachser 1998,
Spotorno et al. 2006).

Hasta la fecha, en Colombia no se ha rea-
lizado un estudio molecular en las poblaciones
de estos cavidos en aras de determinar su estatus
genético. Por ello en esta investigacion se han
usado marcadores moleculares RAPD (Random
Amplified Polymorphic DNA) (Williams et al.
1990, Welsh y McClelland 1990), los cuales
detectan el polimorfismo existente entre los
individuos analizados con base en la secuencia
del ADN molde. Estos marcadores son detec-
tados a través de la amplificacion de regiones
arbitrarias de un genoma aplicando la técnica de
la PCR (reaccion en cadena de la polimerasa).

Estos marcadores tienen algunas ven-
tajas entre las que se destacan que la técnica
es relativamente sencilla de aplicar y son de
bajo costo comparado con otros marcadores
moleculares; por otra parte, los cebadores son
de facil adquisicion dado que no se requiere
un conocimiento previo de la secuencia del
ADN molde, y, adicionalmente, se necesita una
pequeiia cantidad de este para la amplificacion
(Hadrys et al. 1992).

La principal limitante que presentan los
RAPD es que segregan como marcadores
dominantes (presencia de banda-alelo domi-
nante; ausencia de banda-alelo recesivo). Este
hecho tiene profundas implicaciones en ciertos
analisis: el homocigoto dominante es indiferen-
ciable del heterocigoto y por tanto no es posible
probar si la estructura de cruzamientos dentro
de las poblaciones es al azar o no. También
algunos estudios han presentado problemas de
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reproducibilidad (Pérez et al. 1998) con este
tipo de marcadores moleculares. Sin embar-
g0, en el presente estudio se observo una alta
reproducibilidad en los resultados .

A pesar de ello, los RAPD han sido amplia-
mente usados en estudios genético poblaciona-
les, como, por ejemplo, para caracterizacion
genética y deteccion de hibridos en plantas
(Divakaran et al. 2006) o para la determinacion
del sexo en palomas (Yan-Ming et al. 20006).
También han servido para detectar cuellos
de botella en el caso de dos poblaciones de
Phoca vitulina en Holanda y Escocia (Kappe
et al. 1995), para estrategias de conservacion
(Gibbs et al. 1994), para determinar patrones
de colonizacion después de la tltima glaciacion
(Saxifraga oppositifolia) en el Norte de Europa
(Gabrielsen et al. 1997) o para la discrimina-
cion de “stocks” en peces (Gomes et al. 1998).
Incluso, los RAPD han servido para determinar
correlaciones con variables eco-geograficas
poniendo de manifiesto la accion de la selec-
cion natural. Nevo et al. (1998), estudiando
Hordeum spontaneum en Israel, Turquia e
Iran, determinaron que las poblaciones con
mayor diversidad genética fueron aquellas con
ambientes mas estresantes como en desiertos
tanto frios como calidos. Lo mismo fue deter-
minado con RAPD para Triticum dicoccoides
(Fahima et al. 1999 y Li et al. 1999, 2000).
También determinaron niveles de polimorfismo
y de diversidad genética mas elevados en las
poblaciones en suelos de basalto que en suelos
de tierra roja (Owuor ef al. 1999). Finalmente,
los RAPD han sido importantes como herra-
mienta en la resolucion de problemas sistema-
ticos y filogenéticos, como en el caso de los
cérvidos (Comincini et al. 1996).

Los objetivos del presente estudio fueron:

1. Determinar los niveles de variabilidad
genética en las poblaciones analizadas de
cavidos.

2. Estimar el grado de heterogeneidad genéti-
ca entre las diversas poblaciones de Cavia
anolaimae y entre las poblaciones de C.
porcellus analizadas en Colombia, y,

3. Contextualizar los resultados con las rela-
ciones filogenéticos existentes entre diver-
sas especies de Cavia evaluadas por otros
autores y la domesticacion de C. porcellus.

MATERIALES Y METODOS

Para el presente estudio se recolectaron
muestras de sangre de 97 individuos de seis
poblaciones, para dos de las especies descritas
por Zuhiga et al. (2002), distribuidas como
sigue: 1- Cavia anolaimae — se muestrearon dos
poblaciones naturales: Cogua - Zipaquira (5° 5’
24.42°N, 74° 17 9.93”W; Departamento de
Cundinamarca), con 30 individuos, y Sumapaz
(3°54°27.68”N, 74°19’ 6.90”W; Departamento
de Cundinamarca), con 16 individuos. 2- C.
porcellus — se muestrearon cuatro poblaciones
discriminadas asi: Botana, con 26 individuos,
Mejorados, 15 individuos y Mercado, 5 indivi-
duos, representando tres variedades diferentes
que se encuentran en la ciudad de Pasto (1° 6
48.35” N, 77° 0* 29.78” W; Departamento de
Narifio), y Alto Santiago (1° 8”28.07” N, 77° 0’
28.11” W; Departamento del Putumayo), con 5
individuos.

Con el material mencionado, se realizo la
extraccion del ADN siguiendo el protocolo de
Sambrook et al. (1989) con fenol-cloroformo
y el ADN obtenido fue almacenado en tubos
Eppendorf a -20 °C. Catorce cebadores fueron
inicialmente probados, de los cuales se esco-
gieron diez por la obtencion de bandas discer-
nibles en las amplificaciones, los cuales fueron
A-7, A-17, A-67, OPH-03, OPA-09, OPA-12,
OPA-18, OPG-04, OPG-10 y S-1. Las secuen-
cias de los mismos se registran en el cuadro 1.

El protocolo para la amplificacion de los
RAPD aplicando la PCR fue tomado de Ruiz-
Garcia et al. (2003) y otros ensayos previos
realizados en el laboratorio de Genética de
Poblaciones Molecular-Biologia Evolutiva de
la Pontificia Universidad Javeriana con otras
especies. Las condiciones de amplificacion
aplicadas a volimenes totales de 25 pL con-
tenian: 20ng de ADN genomico, 1X de buffer
libre de MgCl, y DNA polimerasa, 2 nM de
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CUADRO 1
Marcadores RAPD aplicados y sus respectivas secuencias

TABLE 1

RAPD markers applied and their respective sequences

Marcador Secuencia 5°- 3’

A-7 GAAACG GGTG
A-17 GACCGCTTGT
A-67 CACAGACCTG
OPH-03 AGA CGTCCAC
OPA-09 GGG TAACGC C
OPA-12 TCG GCG ATA G
OPA-18 AGGTGACCGT
OPG-04 AGC GTGTCT G
OPG-10 AGG GCCGTCT
S-1 CTACTG CGCT

MgCl,, 250uM de cada dNTP, 25 pM de ceba-
dor y 0.25 U de Taq DNA-polimerasa. Las
PCR se llevaron a cabo en un termociclador
Perkin-Elmer 9600 usando las siguientes con-
diciones: desnaturalizacion a 95°C por cinco
minutos, seguida por 40 ciclos de 1 minuto a
94 °C, anillamiento a 36 °C por 2 minutos y
elongacion a 72 °C por 2 minutos. Se aplicd un
periodo adicional de 5 minutos de elongacion a
72 °C después del ultimo ciclo. Los productos
amplificados fueron sometidos a electroforesis
en geles de agarosa al 1.5% en TBE, y las ban-
das fueron detectadas por tincion con bromuro
de etidio o SYBER Safe™; como marcador de
tamafio molecular se usé el DNA Step- Leadder
de 100 bp de Perkin Elmer.

La determinacion de las bandas se constatd
con la aplicacién de los programas informa-
ticos Microsoft ® Paint, Picasa 2™ y Corel
Draw Graphics Suite 12®; bandas con la
misma movilidad fueron consideradas homo-
logas y representan un “locus” independiente.
Los fragmentos fueron contados y organiza-
dos en matrices binarias donde 0 indica que
la banda esta ausente y 1 que la banda esta
presente. Solamente aquellas bandas que se

registraron con nitidez, y que en varias PCR
fueron nuevamente obtenidas, fueron tomadas
para los analisis, obteniéndose un total de 72
loci RAPD para las dos especies de Cavia.

Las estimas de las frecuencias alélicas
fueron calculadas siguiendo a Lynch y Milligan
(1994). Con esas frecuencias se realizaron
comparaciones locus a locus para establecer
el grado de heterogeneidad genética entre las
poblaciones en estudio, mediante tablas de
contingencia con la correccion de Yates (Sokal
y Rohlf 1995). Asi mismo, se aplicaron ana-
lisis de estructura poblacional estimando el
estadistico Fy con los estadisticos 6 de Weir
y Cockerham (1984) y de Lynch y Milligan
(1994) con la aplicacion de los programas
creados por Black (1995). Adicionalmente, se
estimaron los niveles de flujo génico, siguiendo
el modelo de isla infinito de Wright (1965), en
el cual el flujo génico (Nm) es Nm = (1/Fg— 1)
/ 4. También se determind el flujo génico para
un modelo isla n-dimensional donde Nm = (1/
For — 1)/A[(s/(s — 1))’], donde s es el nime-
ro de poblaciones analizadas (Ruiz-Garcia
1993, Ruiz-Garcia y Alvarez 2000). Debido
a las caracteristicas propias de los datos, se
asume que las poblaciones muestreadas estan
en Equilibrio Hardy — Weinberg; sin embar-
go, para el presente estudio es posible que
esta asuncidén no se cumpla, particularmente,
en las poblaciones de cavidos domésticos, C.
porcellus porque al parecer en éstas se da una
estructura de cruzamientos endogamica.

Por otra parte, se estimaron las distancias
genéticas de Nei (1972) con la correccion de
Lynch y Milligan (1994), usando el programa
RAPDDIST (Black 1995), entre las poblacio-
nes analizadas. Con esta matriz de distancias,
se construyeron arboles fenéticos aplicando los
algoritmos UPGMA (Sneath y Sokal 1973) y
Neighbour-Joining (Saitou y Nei 1987).

RESULTADOS

Un total de 38 loci facilmente discernibles
fueron obtenidos con los diez primers en las
dos poblaciones de Cavia anolaimae. El total
de loci obtenidos en las cuatro poblaciones de
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C. porcellus fue de 42, discriminados como se
muestra en el Cuadro 2.

Como se observa, A-7 y S-1 registraron
el mas alto namero de fragmentos (5) entre los
cebadores aplicados en C. anolaimae, mientras
que OPG-04 produjo apenas un fragmento.
Para C. porcellus, OPA-18 produjo el nume-
ro mas alto de fragmentos (7) mientras que
OPH-03, OPA-12, OPG-04 y OPG-10 pro-
dujeron cada uno tres fragmentos. El tamafio
molecular de las bandas producidas en los
cavidos silvestres estuvieron en el ambito de
470 bp para A-67 hasta 1070 bp para OPA-18;
en los cavidos domésticos este ambito estuvo
entre 470 bp para OPA-09 hasta 1060 bp para
OPH-03. Todas las bandas producidas fueron
polimérficas para cada especie en estudio, y
los resultados en cada una de las poblaciones se
muestran en el Cuadro 3. Es observable que los
niveles de polimorfismo son mas altos en las
dos poblaciones silvestres, Cogua con 94,73%
y Sumapaz con 83,78%, mientras que en las
poblaciones domésticas, este valor oscila entre
el 78,04%, para Botana, hasta el 45.16% para
la poblacion de Mercados. Por lo tanto, esta es
la poblacion con menor polimorfismo.

Frecuencias alélicas:

Las frecuencias alélicas para cada
locus RAPD presente en las poblaciones de

CUADRO 2
Numero de bandas amplificadas por cada cebador
RAPD para las poblaciones de dos especies de cavidos
colombianos

TABLE 2
Number of bands amplified by each RAPD marker applied
to the populations of two species of Colombian Cavidae

Marcador Cavia anolaimae C. porcellus

A-7
A-17
A-67
OPH-03
OPA-09
OPA-12

B S

OPA-18
OPG-04
OPG-10 4

—_—
N W W 0 W W s R W

S-1 5

C. anolaimae se presentan en el Cuadro 4 y
para C. porcellus en el Cuadro 5.

Como se observa en el Cuadro 4, las fre-
cuencias para el alelo dominante (presencia)
para C. anolaimae en la poblacion de Cogua-
Zipaquira oscilaron entre 0,021 para el marca-
dor A-17 810, hasta 1,000 para los marcadores

CUADRO 3
Numero de bandas amplificadas, bandas polimorficas y porcentaje de polimorfismo
en cada una de las poblaciones estudiadas

TABLE 3
Number of amplified bands, polymorphic bands and the percentage of polymorphic bands
in each one of the populations studied

Poblacion Bandas amplificadas
Cogua-Zipaquira 38
Sumapaz 37
Botana 41
Mejorados 36
Alto Santiago 37
Pasto 31

Bandas polimorficas

Porcentaje de Polimorfismo

36 94.73
31 83.78
32 78.04
23 63.88
24 64.86
14 45.16
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CUADRO 4
Frecuencias alélicas - P(4) - con sus errores estandar - E E - para los loci RAPD amplificados en poblaciones de C.
anolaimae

TABLE 4
Allele frequencies - P(A) - with their standard error - E E - for the RAPD loci amplified in populations of C. anolaimae

Banda RAPD Cogua-Zipaquira San Juan de Sumapaz

P (A) EE P (A) EE
A-7 530 0.536 0.016 1.000 0.063
A-7570 0.611 0.017 1.000 0.063
A-7 670 0.268 0.012 0.063 0.022
A-7 820 0.111 0.008 0.063 0.022
A-7930 0.339 0.013 0.125 0.030
A-17 730 0.583 0.019 1.000 0.167
A-17 760 0.042 0.006 0.167 0.092
A-17 810 0.021 0.004 1.000 0.167
A-17 870 0.646 0.019 0.000 0.000
A-67 470 0.793 0.017 1.000 0.033
A-67 660 1.000 0.017 0.733 0.032
A-67 770 0.190 0.010 0.367 0.026
A-67 860 0.724 0.017 0.536 0.032
OPH-03 640 0.458 0.018 0.200 0.060
OPH-03 900 1.000 0.020 0.083 0.033
OPH-03 980 0.080 0.008 0.200 0.060
OPH-03 1090 0.180 0.011 0.200 0.060
OPA-09 610 0.321 0.013 0.682 0.043
OPA-09 680 0.661 0.017 0.083 0.017
OPA-09 840 0.661 0.017 0.583 0.038
OPA-09 920 0.286 0.012 0.167 0.023
OPA-12 580 0.367 0.013 0.500 0.054
OPA-12 640 0.633 0.016 0.278 0.038
OPA-12 920 0.483 0.014 0.500 0.054
OPA-18 570 0.536 0.032 1.000 0.100
OPA-18 650 0.100 0.015 0.100 0.044
OPA-18 960 0.433 0.027 0.400 0.080
OPA-18 1070 0.536 0.032 0.500 0.108
OPG-04 740 0.500 0.022 0.625 0.058
OPG-10 630 0.771 0.020 0.583 0.076
OPG-10 750 0.771 0.020 0.583 0.076
OPG-10 840 0.542 0.019 0.500 0.433
OPG-10 980 0.083 0.008 0.538 0.034
S-1530 0.700 0.019 0.714 0.034
S-1 620 0.400 0.016 0.357 0.027
S-1 740 0.300 0.014 0.393 0.028
S-1 840 0.440 0.017 0.464 0.030
S-1910 0.096 0.008 0.214 0.022
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CUADRO 5

Frecuencias alélicas - P(4) - con sus errores estandar - E E - para los loci RAPD amplificados
en poblaciones de C. porcellus

Banda RAPD

A-7510
A-7 640
A-7670
A-7 820
A-7 860
A-17 570
A-17 760
A-17 880
A-17 960
A-67 550
A-67 730
A-67 770
A-67 870
OPH-03 790
OPH-03 890
OPH-03 1060
OPA-09 470
OPA-09 590
OPA-09 680
OPA-09 870
OPA-09 980
OPA-12 570
OPA-12 670
OPA-12 860
OPA-18 560
OPA-18 590
OPA-18 670
OPA-18 750
OPA-18 860
OPA-18 970
OPA-18 1040
OPG-04 540
OPG-04 650
OPG-04 750
OPG-10 650
OPG-10 770
OPG-10 980
S-1 530

S-1 640

S-1 730

S-1 840
S-1940
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P(A)

0.788
0.192
0.288
0.212
0.519
0.346
0.212
0.481
0.712
1.000
1.000
1.000
0.096
1.000
0.058
0.173
0.712
0.558
0.712
0.596
1.000
0.542
0.020
1.000
0.019
0.654
0.404
1.000
1.000
0.115
0.220
1.000
0.020
0.780
0.712
0.385
0.327
1.000
0.000
0.780
0.780
0.200

EE

0.019
0.011
0.014
0.012
0.017
0.015
0.012
0.016
0.018
0.019
0.019
0.019
0.008
0.019
0.006
0.011
0.018
0.017
0.018
0.018
0.019
0.019
0.004
0.020
0.004
0.018
0.015
0.019
0.019
0.009
0.013
0.020
0.004
0.020
0.018
0.015
0.014
0.020
0.000
0.020
0.020
0.012

TABLE 5

in populations of C. porcellus

Mejorados
P(A) EE
0.464 0.030
0.133 0.017
0.286 0.025
0.143 0.018
0.133 0.017
0.733 0.032
0.267 0.023
0.143 0.018
1.000 0.033
1.000 0.033
0.733 0.032
1.000 0.033
0.000 0.000
1.000 0.033
1.000 0.033
0.733 0.032
0.733 0.032
0.733 0.032
1.000 0.033
1.000 0.033
0.633 0.031
1.000 0.063
0.000 0.000
1.000 0.063
0.000 0.000
1.000 0.033
0.000 0.000
1.000 0.033
0.536 0.032
0.733 0.032
0.033 0.009
0.500 0.036
0.000 0.000
1.000 0.038
1.000 0.033
0.233 0.021
0.267 0.023
1.000 0.033
0.000 0.000
1.000 0.033
0.367 0.026
0.367 0.026

Alto Santiago

P(A)

0.500
0.250
0.125
1.000
1.000
0.500
0.500
0.125
0.250
1.000
1.000
1.000
0.000
1.000
1.000
0.000
0.125
1.000
0.500
1.000
0.250
0.167
0.167
0.250
0.000
1.000
0.000
0.200
0.400
1.000
0.400
1.000
0.000
0.250
0.400
0.200
0.200
1.000
0.100
0.500
0.500
0.100

EE

0.108
0.083
0.061
0.125
0.125
0.108
0.108
0.061
0.083
0.100
0.100
0.100
0.000
0.100
0.100
0.000
0.061
0.125
0.108
0.125
0.083
0.092
0.092
0.165
0.000
0.100
0.000
0.060
0.080
0.100
0.080
0.167
0.000
0.165
0.080
0.060
0.060
0.100
0.044
0.108
0.108
0.044

Allele frequencies - P(A) - with their standard error - E E - for the RAPD loci amplified

P(A)

1.000
0.000
0.200
0.100
1.000
1.000
1.000
0.400
0.500
1.000
1.000
1.000
0.000
1.000
1.000
0.000
0.200
0.100
1.000
1.000
0.500
0.000
0.250
0.250
0.000
0.000
0.000
0.000
1.000
0.000
1.000
0.250
0.167
0.000
1.000
0.500
0.400
1.000
0.000
1.000
1.000
0.400

Pasto

EE

0.100
0.000
0.060
0.044
0.100
0.100
0.100
0.080
0.108
0.100
0.100
0.100
0.000
0.100
0.100
0.000
0.060
0.044
0.100
0.100
0.108
0.000
0.165
0.165
0.000
0.000
0.000
0.000
0.125
0.000
0.125
0.165
0.092
0.000
0.100
0.108
0.080
0.100
0.000
0.100
0.100
0.080
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A-67 660 y OPH-03 900. En la poblacion de
San Juan de Sumapaz las frecuencias oscilaron
con un valor minimo de 0,000 para el marcador
A-17 870, seguido por los marcadores A-7 670
y A-7 820 con una frecuencia de 0,063, siendo
el valor maximo de 1,000 para los marcadores
A-7 530, A-7 570, A-17 730, A-17 810, A-67
470, y OPA-18 570. Por otra parte, se observa
que los errores estandar son bastante pequefios,
lo cual da confianza respecto al muestreo rea-
lizado y, por ende, respecto a las estimas de las
frecuencias alélicas obtenidas.

Al realizar las comparaciones locus a locus
entre las dos poblaciones de C. anolaimae, se
encontré que en el 84,21% de todas las posi-
bles comparaciones se registraron diferencias
estadisticas altamente significativas (p < 0,01)
como en los loci A-7 530 y A-7 570, y extre-
madamente significativas (p < 0,001) como
en los loci A-17 810, A-17 870, OPH-03 900,
OPA-09 680 y OPG-10 980. Las excepciones
a este comportamiento fueron los siguientes
loci: OPA-12 920, OPA-18 650, OPA-18 960,
OPA-18 1070, S-1 530 y S-1 840. Por lo tanto,
existe un fuerte indicio de heterogeneidad
genética entre las dos poblaciones silvestres de
C. anolaimae.

Las frecuencias de los alelos dominantes de
las cuatro poblaciones de C. porcellus (Cuadro
5) oscilaron entre 0 para algunos de los mar-
cadores, como S-1 640 en Botana, Mejorados
y Mercado, hasta marcadores con la méaxima
frecuencia como A-67 730, el cual registro este
valor en tres de las cuatro poblaciones, Botana,
Alto Santiago y Mercado. Es destacado el com-
portamiento de cuatro de los 42 marcadores
(A-67 550, A-67 770, OPH-03 790 y S-1 530),
los cuales registraron la fijacion del alelo domi-
nante para todas las poblaciones.

Para las comparaciones locus a locus en C.
porcellus, se registraron 48 casos (19%) que no
presentaron diferencias genéticas significativas
(p>0,05). Este valor es ligeramente superior a
los registrados entre poblaciones de C. anolai-
mae (15,19%); adicionalmente las diferencias
entre los loci no presentan los niveles asocia-
dos de probabilidad tan contundentes como
los registrados entre los cavidos silvestres. Por
otra parte, solamente 17 loci presentaron dife-
rencias estadisticas significativas locus a locus
entre todos los posibles pares de poblaciones;
a pesar de ello, estas comparaciones mues-
tran un nivel estadisticamente significativo de
heterogeneidad genética entre las poblaciones
domésticas.

Por otra parte, a partir de las frecuencias
alélicas se estimaron los niveles de heterocigo-
sis esperada en las poblaciones de acuerdo a
Nei (1978). Este metodo permite obtener esti-
maciones insesgadas de ese estadistico por lo
que el tamafio muestral no tiene una importante
influencia en los resultados, aun cuando algu-
nos tamafios muestrales fueron muy pequefos.
Se encontro que para las poblaciones silves-
tres estos niveles son mas bajos que para las
domésticas (Cuadro 6), con una heterocigosis
esperada promedio de 0,339 para C. anolaimae
y 0,495 para C. porcellus. Sin embargo, dentro
de cada especie estos niveles de heterocigosis
no difieren estadisticamente (t = 1.079, p >
0.05 para C. anolaimae, y t = 2,715; p>0.05
entre Botana y Mercados para C. porcellus). El
valor claramente menor fue el de Mercados (H
= 0.4516). El tamafio muestral de esta pobla-
cion fue muy pequeiio (n = 5). Sin embargo,
ese menor valor no puede aducirse al pequefio
tamafio de la muestra. Tambien Alto Santiago
constd de una muestra de 5 animales pero

CUADRO 6
Heterocigosis esperada (Nei 1973) en las poblaciones estudiadas de Cavia anolaimae y C. porcellus

TABLE 6
Expected heterozygosity (Nei 1973) in the populations studied of Cavia anolaimae and C. porcellus

Poblacion Cogua Sumapaz

H 0.361

e

0317

Botana

0.579

Mejorados A. Santiago M. Pasto

0.443 0.569 0.391
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su diversidad genetica fue similar al de otras
poblaciones.

Estructura genética:

Con el objeto de establecer si cada una de
las poblaciones de las dos especies de cavidos
estan estructuradas genéticamente, se aplicaron
analisis utilizando los estadisticos 6 de Weir y
Cockerham (1984) y F;. de Lynch y Milligan
(1994). Los resultados para las dos poblaciones
de C. anolaimae con los estadisticos menciona-
dos se muestran en el Cuadro 7, y los de los C.
porcellus en el Cuadro 8.

Los estadisticos de heterogeneidad obte-
nidos en C. anolaimae muestran 14 loci con
probabilidades estadisticamente significativas
(36.84%, siendo este porcentaje superior al
error tipo del 5%; %> = 11.64, 1 gdl, P <
0.0001). Con los valores del estadistico 8 de
Weir y Cockerham se observo que los valores
oscilaron entre -0,18 (= 0) (Nm = o) para A7
820 y -0,071 (Nm = o) para OPA-18 650 y
OPA-18 1070 hasta 0,962 (Nm = 0,0) para A-17
810y 0.963 (Nm = 0,0) para OPH-03 900. Con
el estadistico F¢. de Lynch y Milligan (1994) se
registraron valores ligeramente superiores a los
del estadistico 8 de Weir y Cockerham, varian-

CUADRO 7
Estadisticos F ¢ con los procedimientos © de Weir y Cockerham y de Lynch y Milligan y flujo génico (Nm) para los
marcadores RAPD obtenidos en poblaciones de C. anolaimae. Nm; = Flujo génico promedio con el modelo isla infinito.

Nm, = Flujo génico promedio con el modelo isla n-dimensional excluyendo los valores infinitos en ambos casos.
* Probabilidades significativas (P < 0.05)

TABLE 7

FST

statistics estimated throughout the procedures, 0 from Weir & Cockerham and Lynch and Milligan, and gene flow

(Nm) for the RAPD markers obtained in the C. anolaimae populations. Nm, = Average gene flow from an infinite island
model. Nm, = Average gene flow from a n-dimensional island model with the infinite values excluded in both cases.
* Significant probabilities (P < 0.05)

Banda RAPD P 0 Nm
A-7 530 .0007* 333 5
A-7 570 .0034* 254 7
A-7 670 .0845 .075 3.1
A-7 820 4489 -0.18 infinito
A-7930 .1032 .063 3.7
A-17 730 .0499%* 219 9
A-17 760 .1646 .080 2.9
A-17 810 .0000* .962 .0
A-17 870 .0025%* AT3 3
A-67 470 .0118* 126 1.7
A-67 660 .0001* 321 5
A-67 770 .0695 .056 42
A-67 860 .0798 .051 4.7
OPH-03 640 2643 012 21.0
OPH-03 900 .0000* 963 .0
OPH-03 980 .0481* 136 1.6
OPH-03 1090 3591 -.009 infinito

Fgp de Lynch y Milligan Nm
0.352 .5
264 7
.092 2.5
-.006 infinito
.077 3.0
293 .6
-.048 infinito
978 .0
.540 2
102 2.2
151 1.4
.038 6.4
.025 9.6
.014 18.2
.902 .0
.041 5.8
-.035 infinito
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CUADRO 7 (Continuacién)

Estadisticos F ¢ con los procedimientos 8 de Weir y Cockerham y de Lynch y Milligan y flujo génico (Nm) para los
marcadores RAPD obtenidos en poblaciones de C. anolaimae. Nm = Flujo génico promedio con el modelo isla infinito.
Nm, = Flujo génico promedio con el modelo isla n-dimensional excluyendo los valores infinitos en ambos casos.

* Probabilidades significativas (P < 0.05)

TABLE 7 (Continued)

F, statistics estimated throughout the procedures, 6 from Weir & Cockerham and Lynch and Milligan, and gene flow
(Nm) for the RAPD markers obtained in the C. anolaimae populations. Nm, = Average gene flow from an infinite island
model. Nm, = Average gene flow from a n-dimensional island model with the infinite values excluded in both cases.

* Significant probabilities (P < 0.05)

Banda RAPD P 0 Nm Fgp de Lynch y Milligan Nm
OPA-09 610 .0012%* 244 .8 .186 1.1
OPA-09 680 .0000* 476 3 AT7 3
OPA-09 840 A873 -.016 infinito -.036 infinito
OPA-09 920 3067 .001 262.3 .005 116.5
OPA-12 580 2221 .017 14.4 -.013 infinito
OPA-12 640 .0045% 219 9 218 9
OPA-12 920 1377 -.033 infinito -.054 infinito
OPA-18 570 .0095%* 308 .6 329 5
OPA-18 650 1.0000 -.071 infinito -.073 infinito
OPA-18 960 7589 -.065 infinito -.077 infinito
OPA-18 1070 1.0000 -.071 infinito -.104 infinito
OPG-04 740 3579 -.007 infinito -.053 infinito
OPG-10 630 .1823 .034 7.0 -.008 infinito
OPG-10 750 1823 .034 7.0 -.008 infinito
OPG-10 840 .0018* 319 5 338 5
OPG-10 980 .0000* .867 .0 .905 .0
S-1 530 .8828 -.028 infinito -.061 infinito
S-1 620 .6334 -.022 infinito -.029 infinito
S-1740 .3950 -.008 infinito -.019 infinito
S-1 840 7905 -.027 infinito -.328 infinito
S-1910 2265 012 20.1 .002 113.8
Promedio .00001* 175 Nm, = 1.18 167 Nm, = 1.25
Nm, = 0.24 Nm, = 0.31
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CUADRO 8

Estadisticos F ¢ con los procedimientos 8 de Weir y Cockerham y de Lynch y Milligan y flujo génico (Nm) para los
marcadores RAPD obtenidos en poblaciones de C. porcellus. Nm, = Flujo génico promedio con el modelo isla infinito.
Nm, = Flujo génico promedio con el modelo isla n-dimensional excluyendo los valores infinitos en ambos casos.

* Probabilidades significativas (P < 0.05)

TABLE 8

F, statistics estimated throughout the procedures, 6 from Weir & Cockerham and Lynch and Milligan, and gene flow
(Nm) for the RAPD markers obtained in the C. porcellus populations. Nm, = Average gene flow from an infinite island
model. Nm, = Average gene flow from a n-dimensional island model with the infinite values excluded in both cases.

* Significant probabilities (P < 0.05)

Banda RAPD P 0 Nm Fgp de Lynch y Milligan
A-7510 .0016* 186 1.1 242
A-7 640 3518 .004 63.4 .033
A-7 670 7441 -.030 infinito -.038
A-7 820 .0000* 325 5 .67
A-7 860 .0000* 419 3 .610
A-17 570 .0001* 267 7 276
A-17 760 .0000* 315 5 425
A-17 880 .0267* .097 23 .068
A-17 960 .0001* 271 7 304
A-67 730 .0002* 246 8 169
A-67 870 .1485 .036 6.7 .051
OPH-03 890 .0000* 921 .0 952
OPH-03 1060 .0000* 487 3 518
OPA-09 470 .0003* 239 .8 342
OPA-09 590 .0004* 231 .8 .606
OPA-09 680 .0006* 216 9 289
OPA-09 870 .0000* .300 .6 313
OPA-09 980 .0000* 420 3 295
OPA-12 570 .0000* 414 4 612
OPA-12 670 .0004* 318 5 .065
OPA-12 860 .0000* .664 .1 411
OPA-18 560 8154 -.035 infinito .000
OPA-18 590 .0000* 482 3 793
OPA-18 670 .0000* 319 5 322
OPA-18 750 .0000* 910 0 .827
OPA-18 860 .0000* 478 3 400
OPA-18 970 .0000* .620 2 .706
OPA-18 1040 .0000* 404 4 .580
OPG-04 540 .0000* 499 3 357
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Nm

.8
7.4
infinito

.1

3.

2
7
3
4
6
1.2
4.7
.0
2
5
2
6
5
6
2
6

3.
4
infinito

.1
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CUADRO 8 (Continuacién)

Estadisticos F ¢ con los procedimientos 8 de Weir y Cockerham y de Lynch y Milligan y flujo génico (Nm) para los
marcadores RAPD obtenidos en poblaciones de C. porcellus. Nm, = Flujo génico promedio con el modelo isla infinito.
Nm, = Flujo génico promedio con el modelo isla n-dimensional excluyendo los valores infinitos en ambos casos.

* Probabilidades significativas (P < 0.05)

TABLE 8 (Continued)

F, statistics estimated throughout the procedures, 6 from Weir & Cockerham and Lynch and Milligan, and gene flow
(Nm) for the RAPD markers obtained in the C. porcellus populations. Nm, = Average gene flow from an infinite island
model. Nm, = Average gene flow from a n-dimensional island model with the infinite values excluded in both cases.
* Significant probabilities (P < 0.05)

Banda RAPD P 0

OPG-04 650 .0619 .083
OPG-04 750 .0000* 482
OPG-10 650 .0000* 287
OPG-10 770 1914 .027
OPG-10 980 .8692 -.037
S-1 640 .0223%* .101
S-1730 .0015* .184
S-1 840 .0001* 268
S-1 940 2032 .025
Promedio .00001* 304

do desde —0,328 (= 0) (Nm = o) para S-1 840
hasta 0,978 (Nm = 0,0) para A-17 810.

Como se puede observar, las estimas pro-
medio de flujo génico son bastante pequefias
independientemente del modelo o estadistico
empleado, lo que enfatiza la relevante hete-
rogeneidad genética encontrada entre las dos
poblaciones estudiadas de C. anolaimae (Fg; =
0.118, P <0.0001).

Para C. porcellus (Cuadro 8), el analisis de
los estadisticos de estructura genética muestra
los resultados de 38 de los 42 marcadores ini-
ciales, dado que cuatro de ellos presentaron las
frecuencias fijas en todas las poblaciones. Un
78.94% (30/38) de los marcadores presentaron
heterogeneidad significativa, valor estadistica-
mente superior al error del 5% (x> = 42.66, 1
gdl, P < 0.00001). Este porcentaje de marcado-
res significativamente heterogéneo en C. porce-
llus es significativamente superior al encontrado
en C. anolaimae (> = 13.82, 1 gdl, P < 0.0001).

1492

Nm Fg; de Lynch y Milligan Nm

2.8 -.009 infinito

3 .576 2

.6 417 3

9.1 .006 422
infinito -.085 infinito

2.2 .000 infinito

1.1 254 N

7 272 7

9.8 .012 20.9

Xm0 336 N 028

Esto muestra una muy elevada heterogeneidad
genética entre las poblaciones domésticas de
Cavia procedentes del sur de Colombia.

Los valores para el estadistico de Weir y
Cockerham estan entre -0,037 (Nm = o ) para
OPG-10 980 y —0,035 (Nm = o) para OPA-18
560 hasta 0,910 (Nm = 0,0) con OPA-18 750
y 0,921 (Nm = 0,0) para OPH-03 890. Con el
estadistico Fg; de Lynch y Milligan se registra-
ron valores desde 0,000 (Nm = o) para OPA-
18 560 y S-1 640 hasta 0,952 (Nm = 0,0) para
OPH-03 890.

De esta forma, la magnitud de la heteroge-
neidad genética encontrada en C. porcellus (Fyp
=0.254, p = 0.00001) es, incluso, superior a la
registrada para C. anolaimae. El flujo génico
entre las cuatro poblaciones domésticas es en
extremo bajo. Ni siquiera alcanza la unidad,
denotando la posible existencia de diversos
linajes genéticamente diferenciados en la forma
doméstica practicamente aislados entre si.
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Andalisis de agrupacion:

A las seis poblaciones analizadas se les
aplico un analisis de agrupacion en busca de
dilucidar las relaciones moleculares entre estos
cavidos. Para ello se hall6 la distancia genética
de Nei (1972) con la correccion de Lynch y
Milligan (1994). Los resultados se registran en
el Cuadro 9.

Las distancias genéticas mas pequefias se
registraron, en general, entre las poblaciones
de C. porcellus, siendo la de menor magnitud
entre Botana y Mejorados (D=0,0304). Las dos
poblaciones de C. anolaimae son mas similares
entre ellas que con cualquier otra de las pobla-
ciones de C. porcellus, formando una agrupa-
cion que se diferencia claramente de las cuatro
poblaciones de cavidos domésticos.

Estos resultados se reflejan en el dendro-
grama con el método UPGMA (Fig. 1). Se
registraron dos agrupaciones, uno en el que
los cavidos domésticos estan agrupados entre
si y donde Botana y Mejorados son los mas
similares, y Alto Santiago es la poblacion mas
divergente respecto a las demas poblaciones
de C. porcellus. Las dos poblaciones silvestres
forman la otra agrupacion, siendo la similitud
entre ellas menor que la registrada entre las
formas domesticas.

DISCUSION

El primer estudio del género Cavia en
Colombia fue llevado a cabo por Allen (1916).

Botana

Mejorados

M. Pasto

A. Santiago

Sumapaz

Cogua

Fig. 1. Dendrograma aplicando UPGMA con la distancia
genética insesgada de Nei entre las poblaciones de cavidos
colombianos en estudio.

Fig. 1. UPGMA dendrogram with the unbiased genetic dis-
tance of Nei among the populations of Colombian cavies
in study.

Un ejemplar capturado en la laguna de la
Florida en la sabana de Bogota fue denominado
por este autor, C. anolaimae. Desde ese instante,
la discordancia entre los autores ha sido mani-
fiesta. Algunos autores aceptaron la nomen-
clatura de Allen, como en el caso de Ellerman
(1940). Otros autores han considerado que C.
anolaimae era simplemente una subespecie de
la forma doméstica, C. porcellus o un sindnimo
(Cabrera 1961, Woods 1993, Rodriguez et al.

CUADRO 9
Matriz de distancias genéticas de Nei (1972) entre las seis poblaciones de cavidos en estudio

TABLE 9
Genetic distance matrix of Nei (1972) among the six cavies populations in study

COGUA SUMAPAZ BOTANA
COGUA .0000
SUMAPAZ 1385 .0000
BOTANA 3311 3285 .0000
MEJORADOS 3476 .3389 .0304
A. SANTIAGO 3455 2941 .0798
PASTO 3386 2970 .0543

MEJORADOS A. SANTIAGO PASTO
.0000
.0689 .0000
.0545 .0659 .0000
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1995). Otros autores han considerado la exis-
tencia de dos especies en Colombia. Cuervo et
al. (1986) consideraron la existencia de C. ape-
rea en el norte de Colombia y C. porcellus en la
Orinoquia. Posteriormente, Pefia y Pinto (1996)
y Alberico et al. (2000) sugirieron, también,
la existencia en Colombia de dos especies,
C. aperea (silvestre) y C. porcellus (domés-
tica). Pero son los trabajos de Zuiiga (2000)
y Zuiiga et al. (2002) los que definen, quiza,
la situacion mas precisa respecto al género
Cavia en territorio colombiano. Estos autores
determinan tres especies en dicho pais a partir
de resultados craneométricos, osteoldgicos, de
la coloracion y caracteristicas del pelaje y de
resultados cariotipicos: C. anolaimae, silvestre
y de zonas elevadas de Cundinamarca, Boyaca
y sur de Santander; C. porcellus, la forma
doméstica y C. guianae, otra forma silvestre en
la Orinoquia. Esta especie fue determinada por
primera vez por Thomas (1901) en la Guyana
Britanica. Tate (1939) reportd el hallazgo de
la misma especie en las sabanas de Caramanta
(Estado Bolivar) en Venezuela.

En el presente estudio se ha realizado el
primer analisis genético molecular a poblacio-
nes de C. anolaimae y C. porcellus que habitan
en Colombia, aplicando marcadores RAPD
que han demostrado su utilidad al registrar
gran variabilidad en las poblaciones (Caccone
et al. 1997). El nimero de loci amplificados
para estos marcadores RAPD muestran que
solamente ocho de los 72 loci (11,11%) ampli-
ficados son compartidos por las poblaciones de
cavidos domésticos y silvestre, lo que nos da un
indicio de las diferencias genéticas existentes
entre estas dos formas de cavidos al presentar-
se los demas marcadores como Unicos en las
poblaciones de C. anolaimae o de C. porcellus.
Aun asi, en dos de estos marcadores comparti-
dos, el A-67 770 y el S-1 530, las estimaciones
de las frecuencias alélicas para las poblaciones
de C. porcellus registraron la fijacion del alelo
dominante en todas ellas, mientras que para las
dos poblaciones silvestres (Cogua y Sumapaz)
son significativamente mucho mas bajas en
el primer marcador (P(A)=1,000 vs. 0,190 y
0,367, respectivamente; p < 0,001) y también

significativamente mas bajas en el segundo
(P(A)=1,000 vs. 0,700 y 0,714, respectivamen-
te; p < 0,01). Adicionalmente, es destacable la
presencia exclusiva del alelo A-17 870 en la
poblacion de Cogua-Zipaquira, el cual podria
servir como marcador poblacional especifico
en C. anolaimae. De este modo, se ratifica, a
nivel molecular, la diferenciacion especifica de
la forma doméstica (C. porcellus) de una de las
formas silvestres del mismo género tal como
morfologicamente determinaron Zufiga et al.
(2002). Estos resultados también dan soporte
a lo encontrado por Spotorno et al. (2004,
2006) al emplear secuencias del gen mitocon-
drial citocromo-b. Aunque algunos autores, que
abogan por la sinonimia entre C. aperea (= C.
anolaimae) y C. porcellus, se basan en la exis-
tencia de hibridos fértiles entre ambas formas
(Sachser 1998; Kiinzl y Sachser 1999) y que el
primero puede haber dado origen al segundo, o
Trillmich et al. (2004) quienes, con secuencias
de ADN mitocondrial, plantearon que la forma
doméstica no amerita el estatus de especie
y deberia ser clasificada como C. aperea f.
porcellus, Spotorno et al. (2004) mostraron
que la relacion entre C. tschudii y C. porcellus
es mucho mayor que la registrada entre C.
aperea 'y C. porcellus. De hecho, C. tschudii y
C. porcellus también dan hibridos fértiles pro-
cedentes de su cruzamiento (Castle y Wright
1916). Ademas, ese resultado es consistente
con los registros arqueoldgicos procedentes de
Perti y de Chile ya que ambas formas se han
encontrado en las mismas zonas geograficas
(Sandweiss y Wing 1997, Marcus et al. 1999).
Otros autores afirmaron que, en realidad, C.
aperea 'y C. tschudii formaban un tnico taxon
(Huckinghaus 1961), aunque Cabrera (1953)
contradice esta informacién, porque también
son interfértiles. No obstante, el resultado de
Spotorno et al. (2004) es contundente. La dis-
tancia genética entre C. tschudii y C. aperea
es muy elevada (7,7%) vy, siguiendo a Bradley
y Baker (2001), para citocromo-b, diferencias
entre el 2% y el 11% son tipicas de especies
diferentes. Algunos autores también han abo-
gado por la posibilidad que C. fulgida pueda
ser el ancestro de C. porcellus (Weir 1974).
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Sin embargo, los cruzamientos entre estas dos
formas son inviables (Detlefsen 1914). Por
lo tanto, los resultados con RAPD ponen de
manifiesto que C. anolaimae y C. porcellus
representan dos acervos genéticos bien dife-
renciados y que las diferencias son lo suficien-
temente notable para pensar que C. anolaimae
no esta en el origen directo de C. porcellus
confirmando lo establecido por Spotorno et al.
(2004, 20006).

Un asunto a discutir seria el efecto del
tamafio muestral de algunas de las poblaciones
consideradas tanto en C. anolaimae (San Juan
de Sumapaz), como en C. porcellus (Mejorados,
Alto Santiago y Mercado) en las estimas de las
frecuencias alélicas. Sobre esto es de sefia-
lar que, aunque las mencionadas poblaciones
registran niimeros muestrales menores a 16
individuos, las estimas de los errores muestra-
les presentaron una magnitud pequeiia, lo cual
ofrece confiabilidad en el muestreo realizado
y, por tanto, en las estimas obtenidas de las
frecuencias alélicas.

A nivel intra especifico también es de
destacar las diferencias estadisticas registradas,
en el 84,21% de las comparaciones locus a
locus, para los marcadores analizados entre
las dos poblaciones de C. anolaimae, y del
81% entre las poblaciones de C. porcellus. En
este sentido, los marcadores A-17 810, A-17
870, OPH-03 900, OPA-09 680 y OPG-10
980 muestran diferencias genéticas estadistica-
mente contundentes (p < 0,001) entre las dos
poblaciones C. anolaimae. Este es un primer
indicio consistente a cerca de la accion de la
deriva genética actuando en las poblaciones de
C. anolaimae debido a la fuerte fragmentacion
de habitat y a la presion cinegética (de caza)
a la que esta sometida esta especie, habiendo
reducido, probablemente, de forma drastica sus
numeros efectivos durante el siglo XX. Entre
las poblaciones de C. porcellus para dicho
analisis, los resultados no son tan dicientes
pero existen marcadores como OPA-09 980
y OPG-04 750 quienes registran diferencias
robustas (p < 0,001) entre las cuatro poblacio-
nes. Sin embargo, de acuerdo con los valores
de Fq promedios de Wright hallados entre las

poblaciones de los dos especies de cavidos,
Fyr = 0,118 (p < 0,0001) para C. anolaimae, y
Fyr = 0,254 (p <0,0001) para C. porcellus, nos
encontramos con una diferenciacion genética
extremadamente significativa entre las pobla-
ciones muestreadas.

Esta fuerte heterogeneidad genética estaria
en concordancia con lo esperado en las dos espe-
cies. Si bien no conocemos cual es la capacidad
de dispersion en C. anolaimae, la poblacion de
Cogua-Zipaquira esta en la zona montafiosa al
noroccidente de la Sabana de Bogota y de la ciu-
dad del mismo nombre; San Juan de Sumapaz se
encuentra al sur de Bogota, en la region geogra-
ficamente conocida como Paramo del Sumapaz,
y su transito hacia esa region es complejo por las
circunstancias socio politicas que prevalecen en
dicha zona, con una distancia geografica entre
las dos poblaciones silvestres de, al menos, 140
km en linea recta. Esta distancia es considerable
para organismos que son bastante territoriales y
cuya estructura social, estrategias de comporta-
miento y éxito reproductivo han mostrado un
comportamiento poliginico, en la que se da una
incompatibilidad casi extrema entre los machos
adultos y de estos con los jovenes, tenien-
do como consecuencia el que solamente un
macho adulto pueda estar junto a varias hembras
(Sachser et al. 1999, Asher et al. 2004). Con ello
podemos esperar unas poblaciones estructuradas
genéticamente en las que unos pocos machos
son los responsables de pasar sus genes a las
siguientes generaciones, lo cual hace decrecer
notablemente el numero efectivo potencial de
esas poblaciones ¢ incrementa notablemente los
efectos de la deriva genética. De hecho, en otra
especie silvestre como C. tschudii se encuen-
tra una considerable heterogeneidad genética.
Spotorno et al. (2006) mostraron que ejemplares
de esta especie procedentes de Chile (5 ejempla-
res) y del sur de Pert (1 ejemplar) formaban una
agrupacion muy solida al utilizar el citocromo-b
mitocondrial (“bootstrap” del 99%), mientras
que otros dos especimenes se agrupaban mas
cercanos a ejemplares domésticos de Cuzco y
Puno (Pert). Desde el punto de vista sistematico
corresponderian a C. tschudii arequipae 'y a C.
tschudii osgoodi (Tate 1935).
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Lo anterior es todavia mas contundente
para las poblaciones de C. porcellus en los que
el 78.94% de los casos los Fq mostraron dife-
renciacion genética entre las cuatro poblaciones
analizadas. Entre las poblaciones colombianas
de C. porcellus, el intercambio genético es
muy escaso; de hecho, se reporta que en dos
de esas poblaciones, Botana y Alto Santiago,
separadas por unos 29 km, no ha ocurrido intro-
duccioén de individuos por varias generaciones.
Adicionalmente, se registrd, en buena parte
de las poblaciones visitadas, una estructura
de cruzamientos endogamicos que contribuye
junto con el efecto de deriva genética, y even-
tualmente de seleccion, a la diferenciacion de
grupos o poblaciones de esta especie. Spotorno
et al. (2004, 2006) presentaron otros resultados
moleculares que son altamente compatibles
con los aqui mostrados haciendo referencia
a una extrema heterogeneidad genética en la
forma domestica. Spotorno ef al. (2006) cons-
tataron la posible existencia de tres pasos en la
domesticacion de Cavia. El primer paso habria
consistido en una unica domesticacion antigua
(Wing 1986) de C. tschudii (de pequefio peso,
295 gramos) en la época precolombina que
habria generado variedades criollas, todavia de
bajo peso (639 gramos), como, por ejemplo, la
Nativa de Bolivia o la Andina criolla de Chile.
Esta domesticacion habria sido Uinica porque
todos los ejemplares de C. porcellus analizados
para el citocromo-b mitocondrial forman un
unico linaje caracterizado por 13 substituciones
nucleotidicas (dos no silenciosas) que no com-
parten con especies silvestres del mismo gene-
ro. La segunda fase se habria dado en el siglo
XVI, después de la llegada de los europeos a
América. A partir de alguna de esas variedades
domesticas de la primera fase, como la Andina
Criolla, se gener6 todo el linaje que dio lugar
a los actuales cobayas que encontramos en los
laboratorios y tiendas de animales domésticos
de todo el mundo al ser exportados a Europa.
El peso de esos animales se habria elevado
nuevamente (900 gr). Todos esos cuyes que se
constituyeron a partir de los animales enviados
a Europa se caracterizan molecularmente por
6 substituciones nucleotidicas unicas para el

citocromo-b mitocondrial (una no silenciosa) y
que ofreceria una condicion sinapomorfica de
una serina en el sitio 26 (Spotorno et al. 2004).
Esto junto a ciertas caracteristicas morfologicas,
osteologicas y craneométricas (Cabrera 1953,
Zuiiga et al. 2002) y, también, fisiologicas y
de comportamiento (Wagner y Manning 1976)
y pese al abundante polimorfismo y diferencias
de coloracion y textura del pelaje que encon-
tramos en las mascotas domésticas de todo
el mundo, muestran la existencia de un unico
linaje genético. Sin embargo, encontramos una
tercera fase de domesticacion en Sudamérica.
Esta fase estaria constituida por las variedades
de cuyes que encontramos actualmente en
Sudamérica. De hecho, Spotorno et al. (2004,
2006) no encontraron un grupo monofilético
para esos cuyes domésticos. Unos son anima-
les que se encuentran en medios rurales, de
tamafio pequefio (como los Nativa o Andina
citados anteriormente), nerviosos y denomina-
dos “criollos” (Archetti 1997) y otros son de
gran porte (unos 1200 gr; Tamborada de Pert
0 Auqui de Ecuador), prolificos, de compor-
tamiento manso y son denominados “mejora-
dos”. Estos provienen de la seleccion de los
“criollos” en el siglo XX para la produccion de
carne, sobre todo en Pert y Ecuador (Morales
1994, 1995, Chauca 1997). Desde el punto de
vista molecular este grupo presenta una enorme
diversidad genética que origina una pérdida
de cohesividad en el mismo. Por ejemplo,
dentro de los “criollos” se encuentran distan-
cias genéticas elevadas (d = 7.3%), mientras
que en los mejorados, esas distancias son mas
pequenias (d = 3.6%). Sin embargo, dentro de
los mejorados se observan diferentes grupos.
Independientemente del tamafio, se observa
la asociacién de formas nortefias (Auqui de
Ecuador con Puno, Cuzco, Cajamarca del Pert;
con una substitucion nucleotidica tinica; “boots-
trap” del 84%) y otro grupo con un origen mas
surefio (Tamborada, Nativa, Arequipa de Perti
y Bolivia; con 4 substituciones nucleotidicas,
una no silenciosa; “bootstrap” del 86%). La
enorme diversidad genética del grupo de “crio-
llos” es la probable consecuencia de una larga
historia de divergencia entre ellos debido a la
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cria por parte de diferentes grupos indigenas
de zonas muy diversas, lo cual es coherente
con los registros histoéricos y arqueoldgicos
reconocidos (Marcus ef al. 1999) y de los dife-
rentes sistemas de produccion de las multiples
comunidades humanas rurales andinas. Los
valores tan elevados de Fg; encontrados en el
presente estudio para los marcadores RAPD
en las 4 poblaciones de C. porcellus en el sur
de Colombia responde seguramente al hecho
que en ellas encontramos ejemplares que per-
tenecen a variedades “mejoradas”, mientras
que los animales de Alto Santiago pueden
representar uno de esos linajes “criollos” mas
primitivos con una elevada diversidad genética
(H = 0.569). Eso explicaria la considerable
heterogeneidad genética entre las poblaciones
domésticas del sur de Colombia.

Lo comentado justifica las bajas estimas
encontradas de flujo génico tanto en el seno
de C. anolaimae como de C. porcellus. Para la
primera especie, las estimas de Nm oscilaron
entre 0.24 a 1.18. Para la segunda especie, las
estimas de Nm oscilaron entre 0.32 y 0.57.
Para un modelo isla, se considera que valores
de Nm > 1 deberian ser lo suficientemen-
te elevados para prevenir diferenciacion por
deriva genética. Valores entre 1 > Nm > 0.5,
mostrarian poblaciones bastante aisladas y Nm
< 0.5 denotaria la existencia de poblaciones
totalmente aisladas desde el punto de vista
reproductivo. En un modelo “stepping-stone”,
un flujo génico elevado deberia consistir en
Nm > 4. Excepto el valor de 1.18, todas las
otras estimas de Nm fueron menores a 1, lo que
revela un fuerte aislamiento genético entre las
poblaciones analizadas.

Respecto a las distancias genéticas, éstas
confirman estadisticamente la diferenciacion
genética existente entre las poblaciones de
cada especie, siendo la distancia genética pro-
medio de D = 0.0589 para las poblaciones de
C. porcellus y de D = 0.1385 para las de C.
anolaimae; ademas, inter especificamente la
diferencia entre las dos especies de cavidos,
con una distancia genética promedio de D =
0,327, es mucho mayor. De acuerdo a Thorpe
y Sole-Cava (1994), las magnitudes de distan-

cias genéticas de Nei (1972) entre 0.002 y 0.07
corresponden a poblaciones con-especificas y
entre 0.03 y 0.61 para especies co-genéricas;
los resultados encontrados en este estudio
corresponden a lo reportado por estos autores,
y corroborarian la propuesta de Zuiiiga (2000)
y Zuiiiga et al. (2002) de la existencia de espe-
cies validas, al menos, para los dos grupos de
cavidos analizados.

Por otra parte, el dendrograma nos indican
que C. anolaimae y C. porcellus son acervos
bien diferenciados confirmando, una vez mas,
los resultados moleculares encontrados por
otros autores (Spotorno et al. 2004, 2006).

Con todo lo anterior podemos decir que
los marcadores RAPD son una técnica que ha
mostrado su utilidad en la determinacion de las
diferencias genéticas entre estos organismos
y que esperamos contrastar estos resultados
utilizando otro tipo de marcadores como ADN
mitocondrial y microsatélites, al igual que
analizando la tercera forma colombiana, C.
guianae y otras posibles formas del resto de
Sudamérica.
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RESUMEN

En el presente estudio, mostramos los primeros
resultados moleculares de formas colombianas de Cavia.
Claramente, la poblacion silvestre de C. anolaimae fue
genéticamente diferenciada de la forma doméstica, C.
porcellus, tal como ha sido demostrado por otros autores
utilizando resultados morfométricos, osteologicos y cario-
tipicos. Ambas especies mostraron un considerable nivel de
diversidad genética, aunque el segundo taxon mostr6 nive-
les mayores de esta diversidad. Los niveles de heterogenei-
dad genética también fueron mayores entre las poblaciones
de C. porcellus (Fg = 0.254) que entre las poblaciones de
C. anolaimae (Fg; = 0.118). Esos niveles significativos de
heterogeneidad genética, y los consiguientes bajos niveles
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de flujo génico, fueron discutidos comparativamente con
los resultados por otros autores analizando otros marcado-
res moleculares (citocromo-b mitocondrial). Los resultados
aqui mostrados son coherentes con un complejo proceso de
domesticacion en Cavia porcellus.
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