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INTRODUCCIÓN

Odocoileus viriginianus es una especie con capacidad de 
adaptabilidad a diferentes ecosistemas, ya que habita desde 
tierras bajas hasta sistemas montañosos, por encima de los 
3.000m de altitud (Ramos et al. 2013). Existen amenazas en 
la conservación y en el descenso de la densidad poblacional 
de O. virginianus. La fuerte presión de caza y la transforma-
ción drástica de los hábitats ponen en peligro la diversidad 
genética de sus poblaciones, a nivel nacional (López-Arévalo 
& González-Hernández, 2006; Martínez Polanco et al. 2015), 
por tal razón, se pueden originar eventos de selección, tales 
como: deriva genética, cuello de botella y endogamia a nivel 
intraespecífico (Hernández et al. 2015). Estos eventos dis-
minuyen la variabilidad genética dentro de las poblaciones, 
reducen la heterocigosidad y aumentan la probabilidad de 
transmitir a generaciones futuras, alelos asociados a defec-
tos genéticos. Lo anterior, se traduce en una reducción de la 
capacidad de adaptación de los animales al medio ambiente 
y un aumento en el riesgo de extinción (Celis et al. 2010; 
Ocampo & Cardona, 2013). Para el análisis de la variabilidad 
genética, a nivel poblacional, se determina la variación exis-
tente, intraespecífico o interpoblacional, cuantificando las 
variaciones o alteraciones en el ADN. Alteraciones que varían 
desde substituciones de un solo nucleótido hasta mutacio-
nes, que involucran un mayor número de sitios nucleotídicos 
(Miah et al. 2013). Estas variaciones han sido detectadas 
implementando el uso de marcadores moleculares, de ADN 
altamente repetitivo, entre los cuales, se encuentran los mi-
crosatélites (SSR). Están formados por secuencias de 1 a 6 
pares de bases (pb) nucleotídicas repetidas en tándem y ca-

racterizadas por ser únicas (Deyoung et al. 2009; Miah et al. 
2013). En consecuencia, los objetivos de esta investigación 
fueron: caracterizar los microsatélites Cervid1, Cervid2, Cer-
vid4, Cervid13 y Cervid14 y determinar la variabilidad genéti-
ca de tres grupos de O. virginianus en semicautiverio, en el 
departamento de Boyacá, con el fin de obtener información 
preliminar, para que se establezcan estrategias de conserva-
ción de su pool genético, en investigaciones futuras.

MATERIALES Y MÉTODOS

Los casos muestreados fueron: Parque Panaboy, PB, 2 indivi-
duos; Colegio Salesiano, CS, 5 individuos y Clínica Biosalud, 
CB, 3 individuos. Se estudiaron 10 organismos distribuidos 
de la siguiente forma: cinco machos de diez existentes en 
CS, un macho y una hembra de dos existentes en PB, dos 
machos y una hembra de tres existentes en CB. Para la toma 
de muestra de sangre de los animales, se siguió el protoco-
lo de restricción química y se determinó la dosificación, de 
acuerdo al peso de los mismos. Se utilizaron dardos (Telin-
ject®) con clorhidrato de ketamina (2 a 4mg/kg) y clorhidra-
to de xilacina (0,8 a 1,0mg/kg) (Alhuay et al. 2011; Palmer et 
al. 2017). Se extrajeron 5mL de sangre para la extracción del 
ADN de las 10 muestras por triplicado, siguiendo el Protoco-
lo del Kit comercial Wizard®-Promega. 

La amplificación de los cinco microsatélites, se rea-
lizó mediante PCR, en un termociclador (BioRad), a 
partir de las condiciones tomadas de Dewoody et al. 
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(1995). La Secuencia de los microsatélites y los ce-
badores usados fueron:  Cervid1, (CA)17TA(CA)5: Ce-
badores F:5´AAATGACAACCCGCTCCAGTATC 
3´ y R:5´TCCGTGCATCTCAACATGAGTTAG3´; 
Cervid2, (AC)12AA(AC)7, ce- bado-
res  F:5´CTTGCTTGGAAAATTCCGTGGAC3´, 
y R:5´TAAACATTGATG GCTTCCCACTCC3´; 
Cervid4, (CA)17(N)9(AC)2GTT(AC)4, cebado-
res F:5´AC ACCAGAAAGTTCCTCCTCCTG3´y 
R:5´CGGTCCATAGGGTCACAAAGAGT 3´; Cervid13 
(CA)100, cebadores F:5´ACAACAGCCACAACAACTGG 3´ y 
R:5´ GTTGCCATCCAAATCATTGG3´ y Cervid14 (AC)16, ce-
badores F:5´TCTCTT GCGTCTCCTGCATTGAC3´ y R:5´AA
TGGCACCCACTCCAGTATTCTTC3´. Los productos, se ve-
rificaron en geles de agarosa al 3%, a 110 voltios durante 45 
minutos y se fotografiaron en el transiluminador UVP. 

En el procesamiento de datos, para la caracterización de los 
SSR, se tuvo en cuenta el número de alelos observados por 
locus (nA), el número promedio de alelos por locus (NPA) y 
el tamaño de los alelos en pares de bases (pb). En el análisis 
de variabilidad, se utilizó el programa GenePop versión 1.2 
(Raymond & Rousset, 1995) y el programa Molkin versión 
3.0 (Gutiérrez et al. 2005), los cuales, permitieron obtener 

los valores de heterocigosidad observada (Hobs) y el conteni-
do de información polimórfica (PIC). 

RESULTADOS Y DISCUSIÓN

Los resultados para la Hobs en el marcador Cervid1, para 
los casos PB, CS y CB fueron 0,625, 0,700 y 0,444, res-
pectivamente, inferiores a los obtenidos por Deyoung et 
al. (2003), con 0,830, Miller et al. (2010), con 0,830, An-
derson et al. (2002), con 0,840 y Dewoody et al. (1995), 
con 0,960. Dewoody et al. (1995) reportan en Cervid2 una 
Hobs, de 0,650 y, para este estudio, los resultados fueron 
similares, con valores de 0,625, 0,625 y 0,611 en PB, CS 
y CB, respectivamente. Estos resultados, se pueden atribuir 
a que algunos de los individuos fundadores de los grupos 
son heterocigotos: hembra y macho de PB, macho de CS, 
macho y hembra de CB. El microsatélite Cervid4 está ligado 
al cromosoma X, lo que genera que los machos analizados 
sean homocigotos y explicaría la baja Hobs en los grupos PB 
0,375, CS 0,460 y CB 0,00. La Hobs en Cervid13 y Cervid14 
fue elevada y varió entre 0,611 y 0,750 (Tabla 1).

La variabilidad medida por el NPA fue baja en PB, CS y CB, 
registrando 3,0, 3,8 y 2,6, respectivamente (Tabla 1). Esta 

Tabla 1. Variabilidad de los cinco microsatélites en los tres casos analizados. 

Caso Microsatélites nA HObs NPA PIC

Panaboy, PB

Cervid1 3 0,625

3,0

0,555

Cervid2 3 0,625 0,555

Cervid4 2 0,375 0,305

Cervid13 4 0,750 0,703

Cervid14 3 0,625 0,555

Colegio Sale-
siano, CS

Cervid1 4 0,700

3,8

0,645

Cervid2 4 0,700 0,645

Cervid4 3 0,460 0,410

Cervid13 4 0,660 0,610

Cervid14 4 0,640 0,581

Clínica Bi-
osalud, CB

Cervid1 2 0,444

2,6

0,346

Cervid2 3 0,611 0,536

Cervid4 1 0,000 0,000

Cervid13 3 0,611 0,536

Cervid14 4 0,722 0,671

nA, número de alelos por microsatélite; HObs, heterocigosidad observada; 
PIC, contenido de información polimórfica.
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pérdida de diversidad alélica, se puede atribuir a que los gru-
pos fueron conformados con dos o tres individuos prove-
nientes de poblaciones naturales, evidenciando una reduc-
ción inicial del número de alelos. Este fenómeno, conocido 
como efecto fundador, ocasiona endogamia y, por tanto, la 
pérdida de la variabilidad genética, en las siguientes genera-
ciones. Al ser grupos pequeños, fundados con un número 
reducido de individuos, el apareamiento entre organismos 
emparentados es alto, por lo tanto, los valores de endoga-
mia se incrementan. Además, se debe tener en cuenta que 
en semicautiverio las frecuencias alélicas de las poblaciones 
se apartan de las condiciones naturales y el flujo genético 
y la introgresión puede llegar a ser un fenómeno frecuente 
(Hernández et al. 2015). 

El PIC da una medida del grado de información del polimor-
fismo proporcionado por el microsatélite y la utilidad poten-
cial del mismo, ya que valores inferiores a 0,5 no son útiles 
para determinar la variabilidad genética de una población 
(Bejarano et al. 2012). Estos valores, para los cinco mar-
cadores evaluados, en el caso PB, fueron 0,555, para Cer-
vid1, 2 y 14, 0,305, para Cervid4 y 0,703, para Cervid13. 
Los valores de PIC, en el caso CS, estuvieron entre 0,581, 
en Cervid14 y 0,645, en Cervid1 y Cervid2, con excepción de 
Cervid4, que reportó un valor de 0,410. 

En el caso CB, los valores de PIC, para los marcadores Cer-
vid2, Cervid13 y Cervid14, estuvieron por encima de 0,500, 
mientras que Cevid1 y Cervid4 reportaron valores inferiores 
de 0,346 y 0,000, respectivamente (Tabla 1). Aunque se ob-
tuvieron registros por encima de 0,5 que son informativos, 
se encuentran por debajo de los hallados por Dewoody et 
al. (1995), quienes reportaron, en Cervid1: 0,840, Cervid2: 
0,650, Cervid4: 0,630 y Cervid14: 0,780. El PIC de Cervid1 
es inferior a los valores de Anderson et al. (2002), Deyoung 
et al. (2003) y Miller et al. (2010), los cuales, reportaron valo-
res de 0,820, 0,830 y 0,980, respectivamente; el PIC bajo en 
Cervid4, se puede atribuir a que está ligado al cromosoma X. 
En consecuencia, todos los machos exhiben una sola dosis 
del microsatélite y se comportan como homocigotos.

En los dos animales analizados, en el caso PB, se observaron 
15 alelos en los cinco microsatélites. El marcador Cervid13 
presentó cuatro alelos y Cervid4, dos alelos, mientras que 
Cervid1, Cervid2 y Cervid14 mostraron tres alelos, cada uno. 
El tamaño de los alelos para Cervid1 osciló entre 155 y 172 
pb; para Cervid2, 146 a 221 pb; en Cervid4, de 351 a 361 pb; 
en Cervid13, de 278 a 353 y en Cervid14, entre 245 a 266.
 
Para los cinco animales del caso CS, se observaron 19 alelos 
en los cinco microsatélites. Se encontraron cuatro alelos en 
cada uno de los microsatélites Cervid1, Cervid2, Cervid13 
y Cervid14 y tres alelos, en Cervid4. El tamaño de los ale-
los, para Cervid1, osciló entre 155 y 187pb; 156 a 244pb, 

en Cervid2; en Cervid4, de 351 a 361pb; en Cervid13, de 
309 a 375pb y en Cervid14, entre 229 y 266pb. En los tres 
animales evaluados, en el caso CB, se observaron 13 alelos 
en los cinco microsatélites. El marcador Cervid14 fue el que 
presentó mayor número de alelos, con cuatro; Cervid2 y Cer-
vid3, tres alelos; Cervid1, dos alelos y un solo alelo, en Cer-
vid4. El tamaño de los alelos para Cervid1 osciló entre 162 y 
194pb; 156 a 244pb, en Cervid2; en Cervid4 fue 340pb; en 
Cervid13, de 309 a 367pb y en Cervid14, entre 234 y 263pb.

El peso del microsatélite Cervid1 en los tres grupos varía en-
tre 155 y 194pb, datos soportados por los valores obtenidos 
por Anderson et al. (2002), Deyoung et al. (2003) y Miller et 
al. (2010), quienes reportan valores con rangos similares, 
159-193pb, 157-195pb y 187pb, respectivamente. Para los 
cuatro microsatélites restantes, los pesos obtenidos, única-
mente coinciden con los reportados por Leite et al. (2007): 
Cervid2, 155pb y Cervid4, 356pb, mientras que para Cer-
vid13, 198pb y Cervid14 215pb, son menores. 

Con respecto al número de alelos, estos resultados son in-
feriores a los publicados por Dewoody et al. (1995), quienes 
reportaron 10 alelos para el microsatélite Cervid1; siete, en 
Cervid2; cinco, en Cervid4 y ocho, en Cervid14. En las inves-
tigaciones de Dewoody et al. (1995), Anderson et al. (2002), 
Deyoung et al. (2003), Leite et al. (2007), Miller et al. (2010), 
De la Rosa-Reyna et al. (2012), Lang & Blanchong (2012a 
fatal prion disease of cervids, was detected in south-central 
Wisconsin in 2002 and over time has been identified increa-
singly farther west in the state leading to concerns about 
CWD spreading to Iowa. Our objective was to characterize 
genetic connectivity between white-tailed deer (Odocoileus 
virginianus) y Brommer et al. (2015a fatal prion disease of 
cervids, was detected in south-central Wisconsin in 2002 and 
over time has been identified increasingly farther west in the 
state leading to concerns about CWD spreading to Iowa. Our 
objective was to characterize genetic connectivity between 
white-tailed deer (Odocoileus virginianus), los resultados son 
superiores para Cervid1, en cuanto a nA, que fueron 10, 14, 
20, 10, 16, 16, 14 y 7, respectivamente; lo anterior evidencia 
la pérdida de alelos en los tres casos estudiados. La baja 
variabilidad alélica encontrada en los grupos PB, CS y CB, 
se debe al reducido número de individuos y no es producto 
de la genética de la población natural de donde fueron ex-
traídos, ni tampoco de la hibridación con otros individuos. 
La pérdida de variabilidad en los grupos no es un resultado 
sorprendente, dado que cuando una especie se restringe a 
un área más pequeña y recursos limitados, el tamaño y la di-
versidad genética se reducen drásticamente (Villanova et al. 
2017). Asimismo, los resultados se asocian con lo reportado 
por Cronin et al. (2006), quienes han dirigido sus investiga-
ciones a determinar los efectos de la domesticación y la cría 
de fauna en la composición genética de diferentes especies 
de ciervos. Cronin et al. (2009) consideraron la selección y el 
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paso de las poblaciones de estado natural a estado de cauti-
verio, como un factor de riesgo, para la pérdida de variabili-
dad genética, especialmente por fenómenos, como el efecto 
fundador, la deriva genética, la selección en poblaciones con 
pequeños tamaños efectivos y el apareamiento no azaroso; 
sin embargo, algunos de sus resultados han demostrado 
que la variación genética se puede mantener en poblaciones 
domésticas y salvajes, con una gestión adecuada, tal como: 
cruces dirigidos, selección de pie de cría con alta variabilidad 
y reducción de endogamia.
 
Se puede concluir que la baja variabilidad de cada uno de los 
casos analizados demuestra que han pasado por un cuello 
de botella, producto del establecimiento de grupos en semi-
cautiverio, lo que aumentó el fenómeno de endogamia, por 
lo tanto, se evidencia una amenaza en la estabilidad genética 
de los organismos y, por ende, un peligro inminente a su su-
pervivencia. Se recomienda aumentar el pool genético de los 
grupos, introduciendo individuos con riqueza alélica distinta, 
provenientes de otras poblaciones y realizar cruces dirigidos 
entre los individuos, que presentaron el mayor número de 
alelos en los microsatélites.
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