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Resumen

El objetivo de este trabajo fue evaluar la diversidad genética de las poblaciones de palo-
mas domésticas (Columba livia) por medio del uso de genes que codifican la coloracién
y disefio del plumaje, en Ciénaga de Oro (Cérdoba, Colombia). Se realizaron muestreos
aleatorios en cinco colonias de Ciénaga de Oro, en el periodo comprendido entre junio y
agosto de 2015. Mediante excursiones urbanas, observacion directa y registros fotografi-
cos, se estudiaron 325 palomas. Se utilizaron los marcadores autosémicos que codifican
la coloracién y disefio del plumaje: Grizzle (G), Spread (S), Checker (C) y el locus ligado
al sexo Ash-Red (B). Los pardmetros genéticos —frecuencia alélica, diversidad genética,
equilibrio Hardy-Weinberg y estructura poblacional— fueron calculados con el progra-
ma PopGene 1.31. La estructura genética yla distancia genética se evaluaron mediante el
programa FSTAT v.2.9.3.2. La elaboracién del dendrograma se realiz6 con el programa
MEGA 5.2. El marcador de mayor frecuencia alélica fue Spread, mientras que el mar-
cador Ash-Red presentd los valores mas bajos. Se obtuvo escasa diferenciacién genética
entre las poblaciones y un elevado flujo génico. Se observé un exceso de heterocigotos; a
esto se le suma la ausencia de equilibrio Hardy-Weinberg. Se evidenci6 posible seleccién
natural para el marcador Spread.

Palabras clave: equilibrio Hardy-Weinberg, flujo génico, frecuencias alélicas, hetero-

cigosidad.
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Genetic diversity of domestic pigeons (Columba livia)
in Ciénaga de Oro, Colombia, using plumage genes

Abstract

This study aimed to evaluate the genetic diversity of domestic pigeon populations (Co-
lumba livia), using genes that are responsible for encoding plumage color and design, in
Ciénaga de Oro (Cérdoba, Colombia). Random samplings were performed in S colo-
nies of Ciénaga de Oro from June to August 2015. By means of urban excursions, direct
observation and photographic records, 325 pigeons were studied. Autosomal markers
encoding plumage color and design were used: Grizzle (G), Spread (S), Checker (C), and
the sex-linked Ash-Red locus (B). Genetic parameters—allele frequency, genetic diver-
sity, Hardy-Weinberg equilibrium, and population structure—were calculated using
the PopGene 1.31 program. Genetic structure and genetic distance were evaluated us-
ing the FSTAT v. 2.9.3.2 program. A dendrogram was elaborated using the MEGA 5.2
program. The marker with the highest allele frequency was Spread, while the Ash-Red
marker showed the lowest values. Little genetic differentiation between populations and
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high gene flow were obtained. An excess of heterozygotes was observed, in addition to
the absence of Hardy-Weinberg equilibrium. A possible natural selection for the Spread
marker was evidenced.

Keywords: Hardy-Weinberg equilibrium, gene flow, allele frequencies, heterozygosity.

Diversidade genética de pombos domésticos
(Columba livia) em Ciénaga de Oro (Colombia),
utilizando genes da plumagem

Resumo

O objetivo deste trabalho foi avaliar a diversidade genética das populag¢ées de pombos
domésticos (Columba livia) por meio do uso de genes que codificam a coloracio e dese-
nho da plumagem, em Ciénaga de Oro (Cérdoba, Colédmbia). Se realizaram amostragens
aleatdrias em S colonias de Ciénaga de Oro, no periodo compreendido entre junho e
agosto de 2015. Mediante excursoes urbanas, observagao direta e registros fotograficos,
se estudaram 325 pombos. Se utilizaram os marcadores autossémicos que codificam a
coloragio e desenho da plumagem: Grizzle (G), Spread (S), Checker (C) e o locus ligado
ao sexo Ash-Red (B). Os pardmetros genéticos — frequéncia alélica, diversidade gené-
tica, equilibrio Hardy-Weinberg e estrutura populacional — foram calculados com o
programa PopGene 1.31. A estrutura genética e a distancia genética foram avaliadas me-
diante o programa FSTAT v. 2.9.3.2. A elaboragao do dendrograma se realizou com o
programa MEGA 5.2. O marcador de maior frequéncia alélica foi Spread, em quanto que
o marcador Ash-Red apresentou os valores mais baixos. Obteve-se escassa diferenciacio
genética entre as populagdes e um elevado fluxo génico. Pdde-se observar um excesso
de heterozigotos; a isto soma-se a auséncia de equilibrio Hardy-Weinberg. Constatou-se
possivel sele¢do natural para o marcador Spread.

Palavras chave: equilibrio Hardy-Weinberg, fluxo de gene, frequéncias alélicas, hete-
rozigosidade.

INTRODUCCION

La variacién del color en el plumaje en las aves, dentro
o entre las especies, ha atraido mucho la atencién de los
bidlogos evolutivos y ecologistas, debido a suimportan-
cia potencial en cripsis, adaptacidn, seleccion sexual y
especiacion (1). Dentro de las especies, la variacién del
color del plumaje es también un ejemplo importante
para estudiar los mecanismos selectivos que permiten el
mantenimiento de polimorfismo en poblaciones natu-
rales (2). Las palomas domésticas, o también llamadas
palomas caseras (Columba livia), muestran alta variacién
de plumaje, que se originé a partir de la seleccion arti-

ficial, propio de animales domésticos y otros factores
evolutivos poblacionales (2,3).

Aunque algunos autores indican que la especie es origi-
naria de Europa, Africa y Asia (3), probablemente tiene
sus origenes en el sur de Asia, de un ancestro que vivi6
alli hace millones de afios, de donde migré y colonizé
Africa (Cabo Verde, Guinea, Mauritania y Senegam-
bia); luego Europa (Espafia, Gran Bretafa, Portugal, isla
de Madeira, islas Azores); y finalmente Asia, Oriente
Medio y Oceania (4). Fue introducida en Norteamérica
a principios del siglo XVII, cuando algunos individuos
escaparon y formaron poblaciones ferales, y junto con

94  Rev. Med. Vet. ISSN 0122-9354 ISSNe 2389-8526: Bogota (Colombia) N° 35: 93-101, julio-diciembre del 2017



Diversidad genética de palomas domésticas (Columba livia) en Ciénaga de Oro (Colombia), utilizando genes del plumaje

las domésticas fueron colonizando el continente hasta
formar una distribucién discontinua en ciudades, pue-
blos y granjas. En el medio natural descansan y anidan
en acantilados costeros o en tierras altas interiores. En
las ciudades habitan en techos, repisas, ductos de desa-
giie, aticos, cuevas que sustituyen los acantilados y en
los cuales construyen sus nidos. Se encuentran entre las
aves que forman colonias de mayor éxito en las ciuda-
des, donde viven semidomésticas (3).

El tamaifio y el color del plumaje de la paloma domés-
tica varfan de modo notable. Tipicamente las palomas
tienen cuerpos grises con la rabadilla blanquecina, con
dos franjas negras al final de las alas, una franja negray
ancha en la cola y las patas rojas. Sin embargo, el color
del cuerpo puede variar de gris a blanco, bronce y ne-
gro. Por lo comun, la cabeza es oscura y con frecuencia
presenta una iridiscencia verde-pirpura. Es un ave de
tamano medio. El rango de longitud va de los 20 a los
36 cm; mientras que su peso fluctua entre 340y 360 g

(3,9).

Varios autores han sefialado las bases genéticas del color
y diseno del plumaje que se presenta en las poblaciones
de palomas (1,6-9). Sin embargo, el plumaje es muy va-
riable entre individuos: pico oscuro con cera blanca en
la base, patas rojizas y sin dimorfismo sexual (5). El tipo
de coloracién conocido como azul barra (plumaje azul
grisiceo), con dos barras negras paralelas en cada ala, es
considerado el fenotipo silvestre. Los colores del pluma-
je y patrones de alas observados en palomas son produ-
cidos por cuatro sistemas de alelos primarios: Checker,
Ash-Red, Grizzley Spread (6,10).

Los marcadores fenotipicos constituyen una valiosa he-
rramienta a la hora de analizar la estructura genética de
las poblaciones, debido a su gran contenido informati-
vo, facil manipulacién e identificacién en campo y bajo
costo para su investigacion, lo que permite realizar di-
versos andlisis con base en pardmetros estadisticos, para
una obtencién de resultados rapida y confiable (11).

Cabe senalar que este tipo de estudios son necesarios,
puesto que confieren bases fundamentales previas para

realizar investigaciones acerca de la estructura y dind-
mica de la ecologia poblacional, la zoocria y la etologia.
Resaltan la importancia que tienen los genes que ma-
nifiestan los fenotipos responsables de la coloracién, y
establecen relaciones con factores como la viabilidad y
variabilidad de las palomas domésticas, en distintos hé-
bitats, de individuos que expresan, o no, los diferentes
marcadores fenotipicos.

Por tal razdn, el objetivo de este trabajo fue analizar la
diversidad genética de la paloma doméstica (Columba li-
via) en Ciénaga de Oro (Cérdoba, Colombia), mediante
genes que codifican la coloracién y disefio del plumaje.

MATERIALES Y METODOS
Sitio de estudio

El estudio se realizé en la zona urbana de Ciénaga de
Oro, ubicada alos 8° 52’ 45" de latitud norte y 75° 37" 16"
de longitud al oeste del meridiano de Greenwich (12).
Se recolectaron muestras de cinco colonias: sector cen-
tro, parque principal, mercado publico, Plaza del Marti-
llo y Parque de los Musicos.

Obtencion de datos

Se realizaron muestreos aleatorios entre junio y agosto
de 2015. Mediante excursiones urbanas, observacion
directa y registros fotograficos, se realiz6 una clasifica-
cion fenotipica de cada uno de los individuos de las di-
ferentes bandadas de palomas encontrados en Ciénaga
de Oro (n = 325). Cada ruta se utiliz6 solo una vez, para
evitar el remuestreo, atendiendo a la presencia o ausen-
cia de los marcadores autosémicos; se sigui6 la meto-
dologia propuesta por Pardo y colaboradores (6); los
marcadores son Grizzle (G), Spread (S), Checker (C) y el
gen ligado al sexo Ash-Red (B).

Diseno estadistico

La estimacidn de las frecuencias alélicas de cada mar-
cador en los dmbitos poblacional y global, asi como las
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medidas de diversidad genética establecidas por Nei,
correspondientes a la heterocigosidad esperada (He),
heterocigosidad esperada de la poblacion total (H..), co-
eficiente de diferenciacién genética (GST), flujo génico
(Nm), equilibrio Hardy-Weinberg y distancia genéti-
ca entre las poblaciones, se estimaron a través del pro-
grama PopGene 1.31 (13). La estructura genética de las
poblaciones, de acuerdo con los indices de fijacion pro-
puestos por Wright (F , F 'y F_), se calculé median-
te el programa FSTAT v. 2.9.3.2 (14). La elaboracién
del dendrograma que representa los valores estimados
de distancia genética se realiz6 a través del método Un-
weighted Pair Group Methodwith Arithmetic Mean
(UPGMA), utilizando el programa MEGA 5.2 (15).

RESULTADOS
Frecuencias alélicas

Las frecuencias alélicas para cada poblacién (tabla 1)
mostraron que el gen Spread fue el mds frecuente, prin-
cipalmente en las poblaciones del sector centro (p =
0,5667), del parque principal (p = 0,4783) y del mer-
cado publico (p = 0,4667); en segundo lugar, respecto
a la mayor frecuencia, se ubicé el marcador Checker en
las colonias del sector centro (p = 0,500) y del merca-
do ptiblico (p = 0,4667). Por su parte, el marcador Ash-
Red, responsable de la presencia de producir palomas de
plumaje rojo, mostro las frecuencias menores y no se re-
gistr6 en la colonia del Parque de los Misicos. Por otro
lado, la colonia sector centro fue la que presentd las ma-
yores frecuencias para todos los marcadores.

En general, el gen Spread se ubic6 como el marcador con
la mayor frecuencia, seguido de Checker; en contraste,
Grizzley Ash-Red presentaron las menores frecuencias.

Diversidad genética

En cada marcador, el nivel medio de variabilidad gené-
tica fue relativamente alto. La heterocigosidad esperada

mads alta se encontré para el marcador Checker, con un
valor de 0,5007, y la mas baja para el marcador Ash-Red,
con un valor de 0,2347 (tabla 2). Los valores de hetero-
cigosidad observada oscilan entre un maximo de 0,4875
para el marcador Checker, y un minimo de 0,228S para
Ash-Red.

Los valores medios de He y Ho son 0,3978 y 0,3916, res-
pectivamente. Con relacién al test de equilibrio Hardy-
Weinberg (tabla 3), en el émbito global, las poblaciones
mostraron ausencia de equilibrio.

Tabla 1. Frecuencias alélicas de cada marcador en las
poblaciones estudiadas

Marcador

Poblaciones B G S C

Sector centro 0,0500 0,3810 0,5667 0,5000
Parque principal 0,2826 0,2174 0,4783 0,4348
Mercado publico 0,0667 0,3333 0,4667 0,4667
Plaza del Martillo 0,1316 0,4737 0,3158 0,4211
Parque de los MUsicos 0,0000 0,4000 0,4000 0,2000
Total 0,1106 0,3610 0,4455 0,4045

B: Ash-Red; G: Grizzle; S: Spread; C: Checker.

Tabla 2. indice de diversidad genética de Nei (1973) en
cada marcador a través de la heterocigosis esperada (He)
heterocigosidad observada (Ho) y valor de p

Locus He Ho Valorde p
Ash-Red 0,2347 0,2285 0,1255
Grizzle 0,4121 0,4186 0,1346
Spread 0,4438 0,4321 0,1289
Checker 0,5007 0,4875 0,1289
Promedio 0,3978;0,3916
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Tabla 3. Equilibrio de Hardy-Weinberg para los marcadores

nes; asi mismo, esto se ha evidenciado en el coeficiente

utilizados de diferenciacion genética G, (tabla 4).
Marcadores 12 Grados de libertad Valorde p
Ash-Red 52,001 2 0,1255 Tabla 4. Valores de los estadisticos F por marcador en la
Grizle 10,817 2 0,1346 poblacion global
Spread 14,723 2 0,1289
p Marcadores F. Fer Feo
Checker 10,804 2 0,1289 Ash-Red -0,2891 0,0017 -0,3281
Grizle -0,3674 0,0031 -0,1642
Spread -0,2791 0,0022 -0,2991
. . .7 oy . . Checker -0,3780 0,0007 -0,3133
Diferenciacion genética y flujo génico
Promedio -0,3284 0,0019 -0,2761

El nivel de diferenciacién genética en la poblacién de
Ciénaga de Oro fue muy bajo (coeficiente de diferen-
ciacion genética [G,] de 0,025; y flujo génico [Nm] de
3,98), lo que indica que aproximadamente el 2,5 % de la
variacion detectada se debe a diferencias entre las po-
blaciones. Por lo tanto, las cinco subpoblaciones no fue-
ron significativamente diferentes para los marcadores
estudiados, lo cual sugiere que todas ellas se comportan
como una sola poblacidn.

El valor de flujo génico permite suponer que las pobla-
ciones mantienen un grado de intercambio genético; en
esta medida, se considera un total de aproximadamente
4 migrantes por generacién. Ademds, la cifra obtenida
resultd ser mayor que 1, lo que indica que las subpobla-
ciones se comportan como una sola poblacién.

Estructura poblacional

Los valores negativos de F _ para todos los marcadores
(tabla 4) evidencian un exceso de heterocigotos de los
individuos con respecto a cada poblacién, y por lo tanto
hay ausencia de consanguinidad, con valores que osci-
lan entre —0,1642, para el marcador Grizzle, y —0,2989,
para el gen Ash-Red. Con relacion al estadistico F |, en
promedio se obtuvo un exceso de heterocigotos de los
individuos con respecto a la poblacién total, lo cual
abarca valores de -0,2791 a -0,3780 para los marcado-
res Spread y Checker, respectivamente. Por otro lado,
el valor promedio de F_ result6 ser bajo, lo que indica
poca diferenciacion génica existente entre las poblacio-

Distancia genética

La distancia genética entre las poblaciones fue baja,
siendo el sector centro y el mercado publico las pobla-
ciones mds cercanas (tabla S), mientras que las colonias
parque principal y Parque de los Musicos resultaron ser
las de mayor diferencia génica; cifra poco significativa,
pues no superd el 15 %. En este contexto, la colonia Par-
que de los Musicos presento los valores mayores de dis-
tancia genética en comparacion con el resto de colonias.

Tabla 5. Matriz de distancia genética (Nei, 1972)
entre las poblaciones

A B © D E
A -
B 0,027 R
C 0,005 0,025 R
D 0,023 0,060 0,040 R
E 0,073 0,147 0,081 0,030 R

A = sector centro; B = parque principal; C = mercado publico; D =
Plaza del Martillo; E = Parque de los Musicos.

El dendrograma (figura 1) evidencia la similaridad ge-
nética entre las colonias del sector centro y del mercado
publico alas cuales se asocia la colonia parque principal.
Por otro lado, las colonias de Plaza del Martillo y Parque
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de los Musicos se mantuvieron alejadas de las demads,
pero con un valor de distancia poco significativo, que

permite deducir que las poblaciones en conjunto estdn
muy relacionadas.

Figura 1. Dendrograma basado en las distancias genéticas (Nei, 1972) entre las poblaciones estudiadas,
obtenido mediante el método UPGMA

Sector centro

Mercado pUblico

Parque principal

Plaza del Martillo

Parque de los MUsicos

0,035 0,030 0,025 0,020

DiscuUsIiON

La elevada frecuencia de los marcadores meldnicos
Spread y Checker en esta investigacion coinciden con
los resultados de otros estudios, como el de Canady y
Mosansky (16), quienes realizaron una investigacion
acerca de la distribucion, el tamano y los fenotipos del
plumaje de la poblacién de palomas en la ciudad de
Kosice (Eslovaquia), en 2013; y encontraron que, de
654 palomas muestreadas, el 53 % fue de fenotipo me-
lanicos, debido a una posible relacién entre las palomas
de color oscuro y de color claro que viven en el centro y
periferia de la ciudad. Es decir, en ambientes urbanoslas
palomas oscuras tienen ventaja selectiva sobre las cla-
ras, y en ambientes suburbanos no hubo diferencia sig-
nificativa entre dichos fenotipos. En Colombia, Pardo
y colaboradores, quienes trabajaron acerca de la varia-
bilidad genética de palomas domésticas en Bogotd, en
2015, encontraron que los marcadores mds frecuentes
fueron Checker (0,382) y Spread (0,250), debido a posi-
bles ventajas selectivas sobre individuos que no expre-
san estos marcadores (6).

0,015

0,010 0,005 0,000

Las altas frecuencias de fenotipos melandticos en este es-
tudio podrian estar relacionadas con diversos factores. El
primero tiene que ver con la probable asociacion entre la
coloracion y el mantenimiento de masa corporal, la acti-
vidad reproductiva y la calidad de la descendencia en di-
ferentes condiciones ambientales. Bajo la restriccion de
alimentos, las hembras de fenotipos mds oscuros tienden
a tener una produccién més alta de huevos, pero los adul-
tos mds oscuros tienden a perder mds masa corporal que
los congéneres de fenotipos mds claros. Por otra parte, las
crias bajo condiciones limitadas de alimentos tienen una
masa corporal superior al nacer cuando son descendien-
tes de progenitores meldnicos, lo que sugiere un efecto
genético positivo de individuos mds oscuros, en duras
condiciones de alimentacién. En contraste, cuando la co-
mida es abundante, las hembras de fenotipos claros y os-
curos tienen producciones similares de huevos, pero los
adultos mds oscuros pierden significativamente menos
masa corporal que sus congéneres mas claros (17). Dado
que esta poblacion estaria sometida a condiciones limita-
das de alimentos, los individuos oscuros han podido te-
ner ventaja selectiva sobre otros de fenotipos mas claros.
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Otro factor que estarfa relacionado con la elevada fre-
cuencia de los marcadores meldnicos tiene que ver con
la susceptibilidad a los parésitos. Los individuos meld-
nicos reflejan menor susceptibilidad a endopardsitos y
tienen una mayor respuesta inmune frente a ellos que
los individuos de fenotipos mas claros; es decir, existe
un “vinculo genético” en el que individuos de diferen-
tes colores pueden ser expuestos de manera similar alos
parasitos, pero los mds oscuros podrian tener una mayor
capacidad para controlar la infeccidn. Por ende, se con-
sidera que el parasitismo podria desempenar un papel
crucial en el mantenimiento del polimorfismo de color
en las poblaciones naturales (18); por ello se sugiere que
este hecho, la existencia de preferencia de las hembras
por machos meldnicos sobre machos no meldnicos (15),
junto con las condiciones limitadas de alimentos, men-
cionadas anteriormente, haya podido influir no solo en
la densidad poblacional, sino también en el aumento de
las frecuencias alélicas en la poblacién de estudio.

La desviacién del equilibrio de Hardy-Weinberg para
los marcadores estudiados puede obedecer a diversas
causas. Como los resultados arrojan un exceso de he-
terocigotos y déficit de homocigotos, podria atribuirse
en este caso a algunos factores evolutivos como la se-
leccidn natural, pues los individuos melénicos confie-
ren una ventaja selectiva sobre los de fenotipos menos
meldnicos y la ausencia de endogamia, debido a la pre-
sencia de flujo genético diferencial para uno y otro sexo
y al cruce répido de hembras y machos migrantes con
los individuos lugarenos, lo que provocaria un exceso de
heterocigotos (19). Por tal razén, hembras y machos ten-
drian genotipos pertenecientes a acervos genéticos al-
tamente diferenciados. Otro aspecto que podria afectar
esta desviacion es la cercanfa geografica entre las sub-
poblaciones estudiadas, lo cual ocasiona un aumento
sustancial del flujo génico que hay entre estas, dado que
la existencia de un alto intercambio de genes previene
eventos de endogamia entre las poblaciones (11), lo que
lleva, por lo tanto, a un aumento de genotipos heteroci-
gotos en la poblacién.

El grado de flujo génico permite inferir que las subpo-
blaciones se encuentran muy relacionadas genética-

mente y se comportan como una metapoblacién, puesto
que si Nm es mayor que 1, la deriva génica es despre-
ciable y el flujo génico hace que todas poblaciones evo-
lucionen de manera cohesiva como un conjunto. A esta
situacion se atribuye la aproximacién de todas las pobla-
ciones desde el punto de vista estructural (20), lo cual
sugiere que debe analizarse como una sola poblacién.

La evidencia del exceso de heterocigotos mediante in-
dices de fijacién (F v F ) en cada una de las subpo-
blaciones estudiadas muestra que estas presentan una
estructura bastante homogénea, pues un alto intercam-
bio genético supera los efectos de la deriva génica y pre-
viene la distincién local, hecho que muestra los bajos
indices de diversidad genética. Por tal razoén, el grado
de diferenciacién genética entre las subpoblaciones fue
bajo (G, = 0,025). Jacob y colaboradores, en 2015 (21),
analizaron el ADN de las palomas salvajes proceden-
tes de catorce localidades, de ocho dreas urbanas perte-
necientes a Francia, Espafia y Suiza. Revelaron que los
grados de diferenciacién genética se incrementan signi-
ficativamente con la distancia geogréfica que separa las
ubicaciones de poblaciones en estudio. Por el contrario,
los lugares vecinos dentro de las dreas urbanas porlo ge-
neral no se diferencian genéticamente, lo cual sugiere
que todas las palomas salvajes en una zona urbana cons-
tituyen una sola unidad. Esto no solo podria estar rela-
cionado por la cercania geografica de las poblaciones, si
no por factores evolutivos como la seleccién natural y
por la densidad poblacional antrépica, pues existe una
correlacion entre las densidades poblacionales huma-
nasylas densidades poblacionales de palomas (22). Esta
demostrado que las especies domésticas, hasta cierto
grado de su diversidad genética, estan condicionadas a
criterios de seleccidn artificial, debido a su interaccién
directa con poblaciones antrdpicas (23).

El indice de distancias génicas pretende estimar el nd-
mero de mutaciones que en la zona del nucleotidico se
han acumulado en las secuencias de dos linajes, segtin
el tiempo que ha transcurrido, desde su divergencia ori-
ginal (24), reflejada en las frecuencias alélicas de dife-
rentes marcadores (la presencia o ausencia de los loci en
el caso de marcadores fenotipicos). El alto flujo génico
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podria justificar los bajos valores de las distancias ge-
néticas encontradas en este estudio. También se podria
explicar por las presiones de los eventos evolutivos que
llevan a que los cambios en las frecuencias alélicas estén
actuando de manera uniforme, debido ala cercania geo-
gréficay alas condiciones ambientales similares.

La gran cercania genética entre las poblaciones del sec-
tor centro y del mercado publico podria obedecer a que,
en poblaciones naturales, la cercania genética es direc-
tamente proporcional a la geogréfica (24,25), pues estas
poblaciones evidencian una gran cercania geogréfica.
Por otra parte, es posible afirmar que los sitios ubicados
hasta dos kilémetros de distancia, entre poblaciones,
tendran densidades demograficas similares en cuanto a
la distribucién de palomas domésticas (21); por dicha
razon, el flujo génico aumenta y acorta asi las distan-
cias genéticas. Si hay una correlacion significativa entre
las distancias geogréfica y genética, existe evidencia de
aislamiento por distancia, lo que sugiere que las pobla-
ciones mas alejadas geogréficamente podrian presentar
diferencias genéticas bastante significativas.

CONCLUSIONES

El marcador con la mayor frecuencia fue Spread, debido
a que podria estar siendo favorecido por las condiciones
ecoldgicas y por factores pleiotrépicos que evidencian
una posible seleccién natural. La diversidad genética to-
tal encontrada en la poblacién de palomas domésticas
de Ciénaga de Oro fue moderada. La mayor parte de la
diversidad génica se encontré dentro de las poblaciones,
hecho que podria explicar que las poblaciones locales
comparten una gran proporcion de la diversidad total,
y por esa razon se comportan como una sola poblacion.
Se encontro, ademads, ausencia del equilibrio de Hardy-
Weinberg para todos los marcadores. Esta desviacion
podria estar relacionada con una posible seleccién na-
tural y con presiones del ambiente en la dindmica y eco-
logia genética-poblacional.
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