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INTRODUCCION:

Las consideraciones genéticas son un componeseigrahtde cualquier programa de manejo
de vida silvestre. Esto es especialmente ciertndmae plantean iniciativas de reintroduccién
o translocacion para el aumento poblacional, cuamdbviduos liberados intentaran
reproducirse con la poblacion silvestre. Antesrdeiar programas intensivos de manejo de
metapoblaciones las necesidades y objetivos dgepto deben ser claramente identificados,
incluyendo una determinacién cuidadosa del estadé@tgco de las poblaciones histéricas o
restantes en vida silvestre y las potenciales paias fuente (silvestres o de cautiverio). Es
posible disefiar estrategias para introducir vasiagienética que incremente y complemente
la composicion genética de la poblacion silvestre.

Para nuestra investigacion utilizamos técnicas e®ética molecular a mdltiples niveles
jerarquicos para desarrollar un plan de manejotgende las guacamayas rojas en la Selva
Maya, considerando aspectos de taxonomia, remamentiujo genético entre los sitios
reproductivos en Belice, Guatemala y México, y tladaariacidn genética entre la poblacién
silvestre y en cautiverio. Este trabajo proveera ddos empiricos criticos para los
manejadores locales para guiar el desarrollo delitoreo de los impactos genéticos de los
esfuerzos intensivos del manejo de la metapobladopesar de que nuestro proyecto se
enfoca en la Selva Maya, estos resultados tendngficaciones importantes para otros
programas de conservacion de guacamayas rojas, dosnaesfuerzos propuestos por
SalvaNatura para la reintroduccion de guacamayas em El Salvador.

OBJETIVOS:

Objetivo # 1:Utilizar datos de genética molecular para deteamipatrones amplios de
variacion genética intraespecifica e identificaracteres diagndésticos para linajes evolutivos
anicos. Estos datos seran comparados con la taxandenlas subespeciefr@ macao
cyanopteray Ara macao macgopara determinar si las designaciones actualeggeptan
unidades de conservacion operacionales.

Objetivo # 2:Utilizar datos moleculares de muestras moderrfastéricas para cuantificar la

diversidad genética dentro de éstas, y el graddluje genético entre las poblaciones
remanentes en la Selva Maya, y determinar si gsitt®nes han cambiado a través del
tiempo.

Objetivo # 3: Utilizar datos moleculares para desarrollar ung@ma comprensible de
manejo para la metapoblacion de guacamayas rojas &elva Maya. Este incluira la
determinacion genética de las poblaciones fuemtesitu para contestar las interrogantes
acerca de la taxonomia y ancestros, disefiar un ggamanejo genético, e identificar a
candidatos potenciales para liberacion.
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METODOS:

Colecta de muestras

Las muestras genéricas seran obtenidas de dosgupninarias. Se colectaran plumas de

adentro de las cavidades de anidacion o debajstéds, ® de pichones de guacamaya a punto
de volar. Muestras de tejido seran tomadas de iEspees de museo colectados entre 40-120
afos atrds para proveer el contexto historico depktrones genéticos observados en las
poblaciones remanentes.

Marcadores Moleculares
e Secuencias Mitocondriales: El genoma mitocondrsaliea pieza de ADN heredado
de la madre que provee una herramienta Util pargdmetistas para la conservacion.
Diferentes regiones de los genes mutan a tasastaksty proveen la oportunidad de
evaluar la variacion genética a multiples nivedgarquicos.

* Microsatélites: Estos marcadores son segmentosscde nucledétidos repetidos con
variantes designadas por el numero de repeticiodes motivos (p. e€j.
CT,=CTCTCTCT). Los microsatélites exhiben altos nigelele variabilidad
facilitando el analisis de la genética de poblaesoy el parentesco individual.

* Secuencias Nucleares: Las secuencias nuclearess ypdtimorfismos de los
nucledtidos individuales (SNPs) asociados mutamatasa mucho mas lenta y son
utilizados pata inferir eventos de divergencia s como los que ocurren entre
unidades taxondmicas.

Resolucién Taxonémica

Para determinar la estructura histérica de la poiade Guacamayas Rojas a través del
rango de la especie, se extraera ADN de especindenasiseo y de muestras de la poblacién
existente. Los datos de secuencia seran generadnstio regiones mitocondriales de genes
(12S, 16S, citocromo oxidasa | y citocromo b). Lwsdimorfismos de los nucleétidos
individuales (SNPs) seran utilizados para caragdeta variacion genética nuclear. El analisis
de datos seguira un enfoque de analisis de agégpat® la poblacion (identificando
caracteres diagnosticos de nucleotidos) y de dillogenético para cuantificar la variacion
intraespecifica y diagnosticar las unidades dearwasion.

Evaluacion de la Poblacidn Situ- Selva Maya

Se generaran datos de microsatélites y secuenociagolc de regiones mitocondriales
utilizando las muestras colectadas de las poblasisemanentes en Guatemala, México y
Belice. Se utilizaran los haplotipos, nucledtidosaydiversidad alélica para determinar el
grado de diversidad genética. Las distancias gm®étiradicionales dr y la inferencia
Bayesiana seran utilizadas para determinar la atsteu de la poblacion y las tasas de
migracion. Los datos provenientes de los especisméaenuseo colectados en la Selva Maya
antes de la fragmentacion de la poblacion proveenanlinea base para inferir los cambios
temporales en los parametros genéticos poblaceaakes mencionados.

Evaluacion de la Poblacidex Situ- Aviarios Mariana

En Guatemala se han identificado dos aviarios geodeiccion en cautiverio como fuentes

potenciales para la poblacion para futuros esfigsedeoreintroduccion. Aviarios Mariana es

un aviario privado y la Asociacion de Rescate yseovacion de Vida Silvestre (ARCAS) es

un centro de rehabilitacion y rescate para anin@lafiscados. Un analisis preliminar de los
genotipos fundadores en cada una de las instakscgmTa utilizado para determinar la fuente
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mas apropiada para la poblacion. Posteriormentatisearan datos de microsatélites para
generar genotipos multilocus para cada individun. détallado programa de manejo sera
desarrollado basado en un analisis del grado denfgmco y la identificacion de la
importancia genética de los individuos.

RESULTADOS PRELIMINARES:

El andlisis de los datos mitocondriales revelanagtro distintos haplogrupos basados
en diferencias de los nucleétidos fijados (FigHl).sobrelape geografico entre los
haplogrupos rojo y amarillo aboga porque estasgoodohes sean tratadas como una
sola unidad taxon6mica. Un patron similar es olzs#wven los haplogrupos verde y
azul, sugiriendo que ambos también deben ser @masids como una sola unidad
taxonOmica. Interesantemente, el limite entre angpopos de haplotipos concuerda
con los limites de las subespecies. Esta observapoOya la designacion de m.
cyanopteray A. m. maca@omo dos unidades de conservacion operacionales.

Regiones de haplotipos mitocondriales control cotigus proveen evidencia de un
flujo genético entre los sitios de anidacion en t&oala y Belice, lo cual promueve
esfuerzos de manejo en colaboracion entre ambssgai

Altos niveles de diversidad mitocondrial estan ptesentes en la Selva Maya y deben
ser vistos como un signo alentador por los manegadocales.

Individuos nativos y no nativos han sido encontsadn cautiverio, por lo tanto se

debe tener precaucion al disefiar programas dedweion para producir juveniles
para liberacion.
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Figura 1. Mapa que ilustra la distribucion geograica de los haplogrupos
mitocondriales. La flecha sefiala los limites dedasubespecies entre Nicaragua y Costa
Rica.
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