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ABSTRACT

Vultur gryphus (Linneaus, 1758) is distributed throughout the entire length of the Andes mountain ranges, however,
habitat destruction, overpopulation, agriculture among other factors have fragmented its habitat, causing this to affect
its population and placing it in the low category for the red book of Endangered species (EN); the fragmentation of its
habitat does not allow the condor to find nesting places where it can increase its population, this brings the reduction of
genetic variability, genetic diversity, mutation, among others. The objective is to recognize the effects of fragmentation
in relation to the populations genetic variability and conservation of the Andean condor in Peru. An extensive search for
information was carried out in Google search engine, ResearchGate, Scielo and Redalyc, of publications in English or
Spanish between 1980 - 2020, in which different search terms were used such as: “Conservation condors”, “Conservation
strategies”,” Viultur gryphus”, “Habitat fragmentation”, “Conservation of the Condor”, etc. A total of 70 references were
registered between the years 1931-2020, of which only 57 were initially accepted, and 13 were eliminated due to being
duplicates. Of the 57 remaining references, the title, abstract and full text were analyzed, which led us to prioritize only
21 references in this work, while the remaining 36 were eliminated because they did not meet the inclusion criteria.
Currently, the fragmentation in the conservation of habitat in V. gryphus at the South American level is the main cause
for the reduction of genetic variability, genetic structure, and loss of genetic diversity.
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RESUMEN

Vultur gryphus (Linneaus, 1758) “cédndor andino” se distribuye por todo el largo de las cordilleras de los Andes; sin
embargo, la destruccién de hdbitat, la sobrepoblacién, la agricultura, entre otros factores ha fragmentado su hdbitat,
haciendo que esto afecte su poblacién y ubicdndolo en el libro rojo del Pert bajo la categorfa En Peligro (EN). La
fragmentacién de su hdbitat no permite que el céndor andino encuentre lugares de anidacién y pueda aumentar su
poblacién, esto trae la reduccién de la variabilidad genética, diversidad genética, mutacién, entre otros. El objetivo de
este trabajo fue evaluar el estado actual de la genética de la conservacién en el cédndor andino. Se realizé una extensa
revisién de informacién en Google buscador, ResearchGate, Scielo y Redalyc, de publicaciones en inglés o espanol entre
los afos 1980 — 2020, en los cuales se usaron diferentes términos de bisqueda como: “estrategias de conservacion”,
“Vultur gryphus”, “fragmentacion de hébitat”, “Conservacién del Céndor”, etc. Se registré en total 70 referencias entre
los afios 1931-2020, de las cuales solo se aceptaron inicialmente 57, y se eliminaron 13 por estar duplicadas. De las 57
referencias restantes se analizd el titulo, resumen y texto completo, lo que nos llevé a priorizar solamente 21 referencias
para realizar este trabajo, mientras que los 36 restantes fueron eliminados al no cumplir con los criterios de inclusién.
Actualmente, la conservacidn del hdbitat en V. gryphus es la principal causa para la reduccién de la estructura genética,

variabilidad genética y pérdida de diversidad genética.

Palabras clave: Viltur gryphus — Fragmentacién — Genética - Conservacién

INTRODUCCION

Vultur ~ gryphus (Linneaus, 1758) “céndor andino”
perteneceal orden Falconiformesyala familia Cathartidae,
es considerada un ave en categoria de Peligro (EN) segtin
la lista roja de especies en peligro para el Perd, debido a
la perdida de hdbitat, caza ilegal y envenenamiento de
carcasas como medida para el control de depredadores del
ganado y pueden causar el declive de las poblaciones de
los céndores (Rodriguez & Orozco, 2002; Marquez et al.,
2005; Piana, 2014; MINAM, 2018).

La distribucién del céndor andino abarca desde el nivel
del mar hasta los niveles altos de las montafias, pero
se encuentra principalmente entre los 1800 y 5200
msnm (Ferguson & Christie, 2001). Su distribucién es
discontinua en un pais sudamericano como Colombia
(Mérquez et al.,2005). Seles puede observar en los diversos
nevados, pdramos, zonas secas, bosques altoandinos, y
también en mosaicos de hdbitats naturales e intervenidos
(Rodriguez & Orozco, 2002; Mdrquez et al., 2005;
Martinez, 2006; MAVDT & CORPOBOYACA, 2006).
El Céndor andino es caracteristico de las zonas boscosas
y, usan las dreas o sectores escarpados para refugiarse o
anidar; asf como también para tener mds facilidad para
lanzarse al vuelo y aterrizar (Mdrquez ez al., 2005; Arango
et al., 2016).

El céndor andino sobrevuela una gran diversidad de
hdbitats, y presenta una baja tolerancia al cambio del
paisaje debido a sus requerimientos o necesidades de
vuelo, alimento y reproduccién. Por su gran tamafo,
este animal depende de las corrientes del viento que
van en forma ascendente para que pueda planear
(McGahan, 1973; Shepard & Lambertucci, 2013). Su
dieta consiste principalmente de carrofia de mamiferos
de mediana y gran talla como tapires, venados, ganado
y animales marinos muertos en las costas (Mdrquez et

al., 2005).

Casi todos los factores de amenaza para el céndor son
originados por el humano, por lo cual se sugiere que la
alta tasa de mortalidad estd relacionada con la frecuencia
de contacto con el ser humano (Temple & Wallace,
1989; Lambertucci, 2007; Zuluaga & Ospina, 2020).
Es una especie muy delicada debido a sus caracteristicas
de historia natural, como son su longevidad, baja tasa
de reproduccién, madurez sexual tardia, dependencia a
una alta tasa de supervivencia, gregarismo en buitreras
y durante la alimentacién (Lambertucci ez al., 2009).
Por ello, cualquier incremento en los factores que
causan mortalidad en esta especie, puede generar serios
problemas para la persistencia de sus poblaciones (Piana

& Angulo, 2015).
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La poblacién de V. gryphus se ve afectada por la expansion
de la frontera agricola hacia los bosques altoandinos y
paramos, a lo largo de su distribucidn; la disminucién de
su alimento, sea por la desaparicién de grandes animales
silvestres como los venados, entre otros, y ahora son
dependientes de los caddveres de los herbivoros exéticos,
los cuales conforman el 98,5% de su dieta, hacen a estas
aves vulnerables a los cambios en las actividades ganaderas
(Lambertucci, 2010; Méndez et al 2018). Se han
registrado extinciones locales que amenazan interrumpir
el flujo genético del céndor andino (Nunura, 2019).

Los efectos negativos como la pérdida o el dano de habitat
son una de las principales amenazas o peligro para la
conservacién de V. gryphus en el presente y en el futuro
cercano. Para el final del siglo XXI, en la region de los
Andes Tropicales se predice por efecto del cambio climdtico
un incremento de la temperatura de entre 3 y 5° C, lo cual
podria afectar al cndor andino (Buytaert ez a/., 2014).

Actualmente se estdn desarrollando técnicas genéticas
y moleculares para prevenir la extincién de especies,
mantener su variacién genética, proteger y restaurar las
comunidades bioldgicas y sus funciones dentro de los
ecosistemas. Estos estudios genéticos y moleculares estd
teniendo un rol cada vez mds importante en la delimitacién
de las unidades bioldgicas a conservar en un ndmero
cada vez mayor de especies protegidas (Lambertucci ez
al., 2014; Coates et al., 2018; Holderegger ez al., 2019).
Estas delimitaciones, a su vez, tienen un impacto en las
decisiones de manejo con impactos significativos no solo
en las especies o poblaciones bajo consideracién, sino
también en la sociedad humana que dependen de ellas
o las impactan (Coates ez al., 2018; Holderegger et al.,
2019).

El campo de la genética molecular ha sido reconocido
como clave en los esfuerzos de conservacién de la
biodiversidad. La genética de la conservacién aplica
los principios de la genética para preservar/conservar
especies como unidades dindmicas que pueden hacer
frente al cambio ambiental (Martin & Palumbi, 1993;
Sorenson & Quinn, 1998). Se han utilizado muestras de
ADN no invasivas para analizar el origen de una especie
en relacidén a capturas ilegales incautadas, deteccién
de hibridacién, evaluacién de las estructuras sociales,
estimacion del tamafo de la poblacién e identificacién
de especies depredadoras en el ecosistema. También
analiza las inadecuadas adaptaciones de las especies
en peligro de la fauna silvestre en extincién que son
mantenidas en cautividad cuando son reintroducidas al
dmbito silvestre, trata de dar solucién a los problemas
de la endogamia y finalmente el alto costo de realizar

investigacién fueron identificaron como algunos de los
desafios en el campo de la genética de la conservacién

(Haig, 1998; Coker, 2017).

La pérdida y la fragmentacién del hdbitat es reconocida
ampliamente como una de las causas mds importantes en
la pérdida de biodiversidad y variabilidad genética (Sih
et al., 2000). Actualmente, la informacién acerca de los
efectos que conlleva la pérdida de hdbitat en relacidon
con la riqueza y diversidad de especies se han basado
mayormente en el paradigma de las metapoblaciones;
mientras que los fragmentos de hdbitat restantes
disminuyen en tamano y se dividen, lo que genera
grandes posibilidades de extincién y presencia de tasas de
recolonizacién en proporciones menores (Hanski, 1997).

En base a todo lo previamente sefialado, se llegé a plantear
la siguiente problemdtica ;Qué relacién hay entre la
variabilidad genética con la fragmentacién y conservacion

del hébitat de V. gryphus?

El objetivo del presente trabajo fue evaluar la relacién
entre la variabilidad genética con la fragmentacién y
conservacion del hdbitat de V. gryphus.

MATERIALES Y METODOS

e registré informacién de diversas fuentes encontradas en
Se registré infc ded fuent trad
internet en espafol en: (1) Google buscador: “Estrategias
de conservacién”, “Vultur gryphus”, Libro rojo de aves”,
& ]
“Conservacién evolutiva’, “Lista de aves del Perd”, “Aves
rapaces diurnas”, “Habitat del céndor andino”, “Vuelo
del céndor”, “Amenazas del condor andino”, “Categoria
de amenaza de Vultur gryphus”, “Perdida genética’,
“Abundancia relativa del céndor andino”, “Variabilidad
s . » o« ~ . ’ . »
genéticaenaves”, “Tamafo poblacional del céndorandino”,
“Cathartidae” y “Distribucién de aves”; (2) ResearchGate:
“Biologfa y conservacién del céndor andino”, Conservacién
glay
de Vultur gryphus’, “Aves de puna’ y “fragmentacion de
dbitat”; cielo: “Conservacién genética en el Perd”,
h4bitat”; (3) Scielo: “C genét | P y
4) Redalyc: “Fragmentacién de habitat”, y “Conservacién
Y g y

el Céndor”. Se realizd también una pesquisa en los
del Cénd pesq

mismos buscadores haciendo uso de las siguientes palabras
en inglés en: (1) Google buscador: “Conservation condors”
“Importance of genetic conservation”, “Population genetics
Import f genet t Popul genet
of the Andean Condor”, “Genectic structure of Vultur
gryphus”  (2) ResearchGate: “Conservation  genetics,

o«

“Genectic variability”, “Population structure and genetic”.

Se registr6 en total 70 referencias entre los anos 1931-
2020, de las cuales solo se aceptaron inicialmente 57, y se
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eliminaron 13 por estar duplicadas. De las 57 referencias
restantes se analizé el titulo, resumen y texto completo,
lo que nos llevé a priorizar solamente 21 referencias para
realizar este trabajo (Fig. 1) mientras que los 36 restantes
fueron eliminadas al no cumplir con los criterios de
inclusién.

En esta investigacidn se incluyeron articulos cientificos en

espafiol e inglés que fueran publicas desde los afios 1931
- 2020, que tuvieran como objetivo de evaluar la genética

Recopilacion de publicaciones en
bases de datos de Google
buscador, ResearchGate, Scielo y
Redalyc en inglés y espahol

Se llegaron a obtener publicaciones
que eran evaluadas para el trabajo
(n=70)

A 4

[ Referencias potencialmente

elegibles por el contexto que traen
en el trabajo (n=57)

|

Total de referencias priorizadas por
su contexto incluidas en este
trabajo (n=21)

de la conservacién en el cédndor andino V. gryphus. Se
excluyeron aquellas publicaciones cientificas de especies
que no tuvieron relacién con V. gryphus. Para corroborar
que la informacién es apta para la revision, se elaboré una
base de datos usando el programa Excel, contando con
los siguientes criterios: autor, afio de publicacién, lugar
de estudio, y catalogacién en tres categorias: estructura
genética, variabilidad genética y pérdida de diversidad
genética.

Se descartaron referencias por
estar duplicadas con otras
referencias (n=13)

Referencias complementarias
secundarias para el trabajo, pero
que fueron eliminadas al no
cumplir con los criterios de
inclusion (n=36)

Figura 1. Diagrama de busqueda de referencias bibliograficas para evaluar la genética de la
conservacion del habitat de Vudtur gryphus.

Aspecto éticos:

Los autores sefialan que se cumplieron todos los aspectos
éticos a nivel nacional e internacional.

RESULTADOS Y DISCUSION

Se recopilaron un total de 21 referencias, 20 de articulos
cientificos y una de un libro priorizado que describen de
forma detallada aspectos de la genética de conservacién
en V. gryphus (Tabla 1). Las publicaciones cientificas nos
muestran que la genética ha entrado como una nueva

herramienta para poder salvar a las especies de la extincién y
mejorar su conservacién. De igual manera la fragmentacién
no solo afecta a un grupo de aves, si no a la mayoria de la
fauna ornitolégica, erosionando su variabilidad genética, y
mutaciones, entre otros impactos (Tellerfa ez al., 2011).

En la Tabla 1, también se clasific los registros incluidos
seguin el afio de publicacién de cada referencia y como se
observa los afios 1994, 2009, 2015 y 2016 muestran las
mayores publicaciones.
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Tabla 1. Aspectos mds relevantes de 21 publicaciones cientificas sobre genética de la conservacién del Céndor andino

Vultur gryphus entre los afios 1931-2020.

Afo Autor Lugar de Estructura genética Variabilidad Perdida de
estudio genética diversidad genética
1931 Wright California, USA - Alta Cambio evolutivo
1985 Morizot et al. Puna - Media Nivel considerable
de la diversidad
genética
1988 Emslie Boston, USA - Baja Riesgo de extincién
1994 Avise et al. California, USA - Alta Cambio evolutivo
1994 Wenink et al. New York, USA Dominio con Nivel Nivel considerable
un alto grado de considerable de la diversidad
variacién en la genética
Regién control de
la mitocondria
1999 Negro & Torres Bogota, El grado de Nivel Cambio evolutivo
Colombia comparticién de
banda de huellas considerable
dactilares
2000 Ralls ez al. California, USA  ADN nuclear con Nivel Cambio evolutivo
microsatélites, considerable
estudio por primers
2002 Frankham ez al. Cambridge, - Genera la Riesgo de extincién
Reino Unido adaptacién
2003 Hendrickson ¢z Santa Marta, - Baja Riesgo de extincién
al. Colombia
20006 Hull et 4l. California, USA El estudio por Nivel Nivel considerable
primers de la diversidad
considerable genética
2007 Adams & California, USA El estudio por Baja Riesgo de extincién
Villablanca primers
2008 Le Gouar ez al. Boston, USA marcadores de Presenta niveles Niveles bajos de
microsatélites aceptables diversidad genética
2009 Arshad ez al. Heidelberg, Presenta baja Nivel Nivel considerable
de la diversidad
Jerusalén considerable genética
Multan
Outjo
2009 Montenegro Lima, Pert - Baja variabilidad ~ Riesgo de extincién
genética
2011 Rheindt & California, USA - Baja Podrfa causar la
Edwards extincién
2015 Ishtia et al. Cambridge, Heterocigocidad Nivel Nivel considerable
Reino Unido genética de la diversidad
considerable genética
2015 Nebel et al. Bogota, - Gran tamafio Cambio evolutivo
Colombia

B

(Continua)
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2016 D Elia et a/ California, USA 526 pbenla Baja Podria causar la
Region control del extincién
mtDNA

2016 Silvestri Pert - Baja Riesgo de extincién

2018 Martin & Bogotd, - Baja Riesgo de extincién
Osinaga Colombia

2020 Zuluaga & Colombia Baja Riesgo de extincién
Ospina

Deacuerdo con lainformacién recopilada se determinaron
los siguientes componentes:

Estructura genética

Para el estudio del ADN nuclear con microsatélites,
han sido usado “primers” disefiados previamente para
el céndor californiano, un pariente del cédndor andino
y extender el uso de “primer” existentes de otras
especies emparentadas (Hull ez 4/, 2006). El uso de
los microsatélites fue ampliado de manera satisfactoria
y en cada uno de los casos fueron polimérficos. Con
este equipo de “primers” se generd informacién simple
sobre la diversidad genética y la estructura (en este caso,
distribucién geogréfica) de la variacién genética. En la
mitocondria, precisamente en la regién control (RC) se
localizan tres dominios muy variables. El dominio de
nivel I tiene un alto grado de variacién, por lo cual en
su estudio puede revelar informacién relevante en los

trabajos de genética poblacional (Wenink ez a/., 1994).
Variabilidad genética

Para conocer el estado de conservacidn de una especie, se
ha popularizado el uso del ADN mitocondrial (ADN_ ).
Este permite evaluar las relaciones filogenéticas entre los
organismos debido a su alta variabilidad (Avise et al.,
1994; Hendrickson ez al., 2003).

La evidencia de que las especies que no se encuentran
en peligro inmediato de extincién presentan niveles bajos
de variabilidad genética, tiene importante trascendencia
en conservacién de la biodiversidad. La mayorfa de
los estudios genéticos de la megafauna son realizados
Unicamente después de que las poblaciones han sido
reducidas en su tamafio y en su abundancia. Los resultados
con los cédndores andinos sugieren que los niveles bajos
de variacién genética. La viabilidad puede ser baja en
animales grandes, incluso sin impactos reconocidos al
tamano de su poblacién natural. Esto puede proporcionar
un importante contexto para la interpretacién de la
variacién genética en especies amenazadas como en el

c6éndor californiano y el céndor andino (Steadman &
Miller, 1987).

Aunque las poblaciones del céndor andino han estado
disminuyendo durante el siglo pasado, no detectamos
evidencia de cuellos de botella o diversidad genéticos
reducida, especialmente en su distribucién geogréfica
nortefia, como se esperaba. De hecho, la diversidad
genética de V. gryphus fue similar a la de otros buitres
ampliamente distribuidos del género Gyps (Savigny, 1809)
y Neophron (Savigny, 1809); con una heterocigocidad
genética observada que oscilaba entre 0,47 y 0,68 (Le
Gouar et al., 2008; Arshad ez al, 2009; Agudo et al.,
2011; Ishtiaq e 4/, 2015). Existe en algunos individuos
la posibilidad de heredar la “condrodistrofia”, una
forma de enanismo letal. En otras especies de aves se ha
demostrado que esta condicién es heredable a través de
un gen con alelo recesivo (Ralls ez 2/., 2000).

El céndor andino posee una baja variabilidad genética
(Hendrickson et al, 2003; Lambertucci, 2007). Esto
indica que la especie podria presentar alteraciones
genéticas no esperadas por endogamia, asi como una
pérdida de la frecuencia en los alelos, lo que ocasionaria
una reduccién en la viabilidad de ejemplares en futuras
generaciones (Hendrickson ez al., 2003; Adams &
Villablanca, 2007).

La baja variabilidad genética no es una caracteristica
universal de las rapaces y sobre todo de aquellas que tienen
un rango de distribucién geogréfica amplia (D Elia ez /.,
2016). En contraste, los estudios donde se presenta una
diversidad genética de gran tamano han sido atribuidos
a la longevidad que muestran las aves rapaces grandes y a
la conservacién de poblaciones que son geograficamente
separadas, pero que siguen dentro del drea o rango de

distribucién de dicha especie (Nebel ez 4/, 2015).

La familia Cathartidae estuvo ubicada originalmente en
el orden falconiformes debido a que ocupan el mismo
nicho ecoldgico que los buitres de la familia Accipitridae,
y comparten algunos rasgos morfolégicos con este orden;
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sin embargo, estudios genéticos posteriores parecen
indicar su filiacién con el orden Ciconiiformes, al cual
pertenecen aves como las cigiienas y los ibis (Avise e al.,

1994).

La relacién de los Catdrtidos con los Ciconiformes
también parece ser confirmada por los registros fésiles
(Emslie, 1988). Su historia paleontoldgica en el
continente va primero asociada con los Teratérnidos, una
familia de Ciconiiformes que estd emparentada con los
Catdrtidos, quienes posiblemente son sus descendientes
de un ancestro comun con los primeros (Campbel &
Tonni, 1983).

Los Catdrtidos mds antiguos del continente han sido
encontrados en Norteamérica, e ingresaron muy
probablemente a Sudamérica en el Gran Intercambio
Biético Americano (Emslie, 1988). Sin embargo, entre
los mds antiguos en denotar semejanza con los actuales
condores estdn Dryornis papeanus (Eyton, 1852) de
Argentina y Pliogyps charon (Becker, 1986) de la Florida
(Emslie, 1988).

Con los céndores actuales existieron otras especies de
Catdrtidos que convivieron en relacién simpdtrica segin
el registro fésil, tales como Breagyps clarki Miller, 1938,
Geronogyps  reliquus Campbell, 1979, Vultur fossilis
Moreno & Mercerat, 1891, Vultur patruus Lonnberg,
1902, entre los mds registrados o documentados, siendo
las dos dltimas especies sinénimos tempranos de V.
gryphus (Emslie, 1988). Estas especies se extinguieron
juntamente con la megafauna de mamiferos herbivoros
que constitufan su alimento, y al no poder adaptarse al
cambio climdtico decayeron hasta desaparecer (Tonni &
Noriega, 1998).

Los individuos que tienen muchos parientes en una
poblacién tienen un promedio de parentesco alto,
aquellos con pocos parientes tienen un promedio de
parentesco bajo (Walters e al., 2008).

Pérdida de diversidad genética

La fragmentacién del hébitat puede generar que muchas
poblaciones de aves queden fraccionadas en unidades
mds pequefas, generalmente aisladas, y es de esperar
que ocurran cambios en la diversidad genética al interior
de estas, porque al presentar un reducido tamafo
poblacional, junto con la dificultad del intercambio
genético entre poblaciones aisladas, tiene implicancias a
largo plazo, porque el cambio evolutivo en una poblacidn
es proporcional a la cantidad de diversidad genética
disponible (Villatoro & Sdenz, 2005; Tellerfa ez al., 2011).

La variacién genética proporciona la materia prima para
la adaptacidn a condiciones cambiantes, por lo tanto, es
critica para el cambio evolutivo continuo (Montenegro,
2009).

La pérdida de diversidad genética que les ocurre a los
céndores con la fragmentacién del hdbitat resulta de
fenémenos como la reducciéon en el flujo genético, la
depresién endogdmica, la acumulacién de mutaciones
deletéreas, y la deriva genética, que por procesos
estocdsticos pueden eliminar con rapidez genotipos
especialmente si las poblaciones son pequefias. Todos
estos factores contribuyen a aumentar el riesgo a la
extincién (Frankham ez /., 2002).

Los microsatélites con su equipo de “primers” han
generado informacién sobre la diversidad genética y la
estructura de la variacidon genética. Estos son usados para
el estudio del ADN nuclear.

Tras muchos afios de preocupaciones y esfuerzos para
que se protejan los paisajes, existe una clara conciencia
sobre lo que ocasiona la fragmentacién de hébitat, que
es uno de los factores antropogénicos mds devastadores
sobre la biodiversidad genética. Estos estudios que se han
realizado y han aportado a esta investigacién bibliografica
han demostrado que el efecto de la fragmentacién de
hdbitat en la estructura genética, variabilidad genética
del V gryphus, depende fuertemente del tamafio de la
poblacién remanente y como se mueven los genes en
un paisaje fragmentando (flujo genético). Es un hecho
que las poblaciones que permanecen en los fragmentos
tienen un ndmero de individuos mucho menor que el
de la poblacién original y constituyen muestras que no
contienen la totalidad de la diversidad genética de la
especie. Sélo un pequefio tamafio de poblacién podria
producir una baja variabilidad a través de procesos
genéticos poblacionales convencionales, como la pérdida
no selectiva de alelos por deriva genética aleatoria. La
fragmentacién del hdbitat es un proceso ya universal e
irreversible, y la compresién de sus efectos genéticos
nos permitird en un futuro, poder disefar estrategias de
conservacion de la biodiversidad. Es necesario realizar més
estudios sobre genética de la conservacién con un mayor
de muestras del V. gryphus, en toda el drea de distribucion
del céndor andino (Plenge, 2010), para que se pueda

determinar la variabilidad genética de esta especie.
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