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Resumen

Ante las limitaciones de la caracterizaciéon morfoldgica en especimenes incompletos,
producto del tréfico ilegal de fauna silvestre, el andlisis molecular surge como una he-
rramienta de identificacién indispensable. Este estudio evalud la eficiencia de extrac-
cién del ADN en S0 muestras de sangre y 44 de heces de aves silvestres, pertenecientes
al Parque de la Conservacién de Medellin. La pureza y la concentracién del material
genético se determinaron por espectrofotometria y agarosa, ademads, su funcionalidad
se confirmé mediante la amplificacién del marcador citocromo c oxidasa I (cox), por
reaccién en cadena de la polimerasa (PCR). Las diferencias métricas entre ambas ma-
trices bioldgicas se analizaron estadisticamente en el software R (v. 4.2.2; p < 0,05). En
términos cuantitativos, las muestras de sangre presentaron un rendimiento significa-
tivamente mayor (mediana de 34,5 ng/pL) frente a las heces (mediana de 6,05 ng/pL;
p = 0,0013). Asimismo, se observaron diferencias estadisticamente significativas en la
pureza del ADN (x* = 42,162; p < 0,001), cuando el 42,9 % de las muestras de sangre
alcanzaron una relacién 260/280 éptima (1,8-2), en comparacién con el 12,5 % de las
heces (p = 0,0068). A pesar de que la sangre evidencié pardmetros de concentracién y
calidad superiores, ambas muestras permitieron la correcta amplificacién del fragmento
coxI mediante PCR. Esto confirma que, si bien la sangre es una matriz mds eficiente, las
muestras de heces son adecuadas y funcionales para desarrollar estudios genéticos en
aves. En particular, el uso de heces representa una alternativa valiosa en trabajos de cam-
po, al obtener material genético sin necesidad de recurrir a la captura y manipulacion
directa de los individuos.
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Efficiency of DNA extraction from blood
and fecal samples of wild birds

Abstract

Given the limitations of morphological characterization in incomplete specimens re-
sulting from the illegal wildlife trade, molecular analysis emerges as an indispensa-
ble identification tool. This study evaluated the efficiency of DNA extraction from 50
blood and 44 fecal samples from wild birds housed at the Parque de la Conservacién
in Medellin. The purity and concentration of the extracted genetic material were de-
termined via spectrophotometry and agarose gel electrophoresis, and its functionali-
ty was confirmed through pcr amplification of the coxr marker. Metric differences
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between both biological matrices were statistically analyzed using R software
(v.4.2.2; p < 0,05). Quantitatively, blood samples exhibited a significantly higher
pNA yield (median of 34,5 ng/uL) compared to fecal samples (median of 6,05 ng/
pL; p = 0,0013). Furthermore, statistically significant differences were observed
in DNA purity (x* = 42,162; p < 0,001), with 42,9 % of blood samples achieving
an optimal 260/280 ratio (1,8-2), compared to only 12,5 % of fecal samples (p =
0,0068). Despite blood demonstrating superior concentration and quality para-
meters, both sample types allowed for the successful pcr amplification of the coxr
fragment. This confirms that, although blood is a more efficient biological matrix,
fecal samples are fully adequate and viable for conducting avian genetic studies.
In particular, the use of feces represents a highly valuable non-invasive alternative
for fieldwork, as it allows for the collection of genetic material without the need for
animal capture and direct handling.

Keywords: biodiversity, cox1, barcode, wildlife.

INTRODUCCION

Colombia es un pais que cuenta con una gran variedad
de ecosistemas y especies silvestres, lo cual le ha permi-
tido posicionarse como el cuarto pais con mayor biodi-
versidad del mundo y el primero en diversidad de aves,
orquideasymariposas [1]. Sin embargo, enlaactualidad,
el pais enfrenta el comercio ilegal de especies silvestres,
actividad que contribuye a la reduccién poblacional y a
la pérdida potencial de diversidad genética [2].

Con el fin de contrarrestar la pérdida de biodiversidad
y garantizar la proteccién de la fauna y la flora, el Es-
tado colombiano implementé estrategias normativas
que incluyen el decomiso de especimenes, productos y
subproductos de origen silvestre [3, 4]. Ahora bien, res-
pecto a la adecuada ejecucién de estas medidas, resulta
fundamental que los agentes de control cuenten con las
herramientas necesarias para identificar correctamen-
te las especies, ademds de los productos y subproductos
derivados de ellas. La identificacién morfoldgica es una
de las aproximaciones mds usadas; no obstante, su apli-
cacion es compleja debido a factores como la ausencia
del espécimen completo, la plasticidad fenotipica o las
variaciones ontogénicas, entre otros. En este contexto,
las técnicas moleculares constituyen una estrategia cla-
ve paraidentificar especimenes completos o subproduc-
tos, ademds de contribuir a la consolidacién de bases de
datos del 4cido desoxirribonucleico (ADN), que permi-

tan una clasificaciéon congruente con los parimetros
taxonémicos morfolégicos [S]. La identificacién mole-
cular de especies se lleva a cabo mediante el uso de mar-
cadores genéticos especificos, entre los que destacan los
genes mitocondriales. El ADN mitocondrial (ADNmLt)
corresponde a una molécula circular de entre 16 000
a 17 000 nucledtidos, que alberga el material genético
conservado en las mitocondrias de las células de cada
organismo [6]. El ADNmt de vertebrados se caracteriza
por la ausencia de intrones y por no contener regiones
no codificantes, en comparacion con las presentes en el
ADN nuclear [7]. Estas caracteristicas propician que el
gen col sea utilizado como marcador molecular duran-
te la identificacidon de especies y estudios del cédigo de
barras de ADN, al facilitar la asignacion taxonémica de
especimenes completos o fragmentados y contribuir a
la construccion de bases de datos de referencia, que apo-
yan estudios de biodiversidad y sistematica [8].

Para llevar a cabo aproximaciones taxondémicas mole-
culares, es necesario obtener material genético de cali-
dad de la especie de interés, el cual se extrae de diversas
muestras biologicas, como hisopados, tejidos o saliva. En
muchos casos, estas muestras requieren procedimien-
tos invasivos que implican la captura y manipulacion de
los individuos. En contraste, existen otras fuentes poco
invasivas, como heces, plumas o pelos, que pueden re-
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colectarse en campo, para obtener ADN sin necesidad de
capturar a los animales [9]. Con este enfoque, se reduce
el estrés, el riesgo de lesiones en individuos, los requeri-
mientos logisticos y éticos asociados a la captura; ade-
mas, favorece la obtencién de informacién genética de
individuos dificiles de atrapar o pertenecientes a pobla-
ciones vulnerables. Este hecho contribuye al desarrollo
de estudios moleculares que apoyen estrategias de ma-
nejo y conservacion de la biodiversidad [10].

El desarrollo de aplicaciones moleculares, como la reac-
cién en cadena de la polimerasa (PCR) o la secuenciacién
para la caracterizacién molecular de especies, demanda
que el material genético obtenido sea de alta calidad, en
funcién de obtener datos confiables y reproducibles en
la implementacién de estas técnicas [11]. Sin embargo,
la calidad del ADN varia de manera significativa segun
el tipo de muestra bioldgica, el método de conservacién
empleado, las condiciones de transporte y almacena-
miento [12]. Dicha calidad se evaltia de manera directa
o indirecta mediante técnicas de espectrofotometria o
electroforesis en gel de agarosa. La espectrofotometria
determina la concentracién del ADN (ng/pL) a partir de
la absorbancia de luz ultravioleta a unalongitud de onda
de 260 nm [13]. En cuanto a la calidad, se estima con
la relacién de absorbancia 260/280, cuyos valores entre
1,8 y 2 corresponden a ADN de pureza éptima; valores
inferiores a 1,6 sugieren posible presencia de protei-
nas, fenoles u otros contaminantes, mientras que valo-
res superiores a 2,1 indican contaminacién por acido
ribonucleico (ARN) en la muestra [14]. La calidad de
la extraccién depende del tipo de muestra, su procesa-
miento durante la extracciéon, entre otros factores.

Por otra parte, la electroforesis en gel de agarosa es una
técnica que separa fragmentos del ADN en funcién de
su tamaio (pares de bases). La técnica consiste en so-
meter el ADN a un campo eléctrico, para aprovechar su
carga neta negativa que lo impulsa hacia el 4nodo; en
adicidn, la friccién de las moléculas en la matriz de aga-
rosa provoca que estas se separen seglin su tamano y to-
pologia, de modo que las de mayor tamafo migran mas
lentamente y recorren menor distancia en el gel [15]. Al
finalizar el procedimiento, los fragmentos de ADN se vi-
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sualizan y, con un software especializado, se hace una
estimacién aproximada de la concentracién, al com-
pararla con la concentracién conocida del marcador de
peso molecular, ademds de una evaluacién visual del
grado de integridad del material genético y una detec-
cién de posibles contaminantes.

La obtencién de ADN de alta calidad, a partir de mues-
tras no invasivas, como heces o plumas, constituye una
herramienta relevante en la identificacién molecular de
especies y de sus derivados. Este enfoque origina infor-
macion genética confiable sin necesidad de recurrirala
captura o manipulacién de los individuos. Asimismo,
facilita el anélisis de productos derivados de la fauna
traficada, la cual frecuentemente no dispone del orga-
nismo completo para su identificacién. Por lo anterior,
el objetivo de esta investigacién consistié en evaluar la
calidad y cantidad del ADN extraido de muestras de san-
gre y heces, con el fin de establecer el tipo de muestra
adecuada para obtener material genético en aves recu-
peradas del trafico ilegal.

MATERIALES Y METODOS
Consideraciones éticas

El Comité de Bioética para la Investigaciéon con Anima-
les (c1BA), de la Corporacién Universitaria Remington,
Medellin, Colombia, segiin consta en el acta 08-2022,
evalud y aprobé este estudio.

Muestras

El muestreo se realiz6 durante mayo del 2023 a junio
del 2024, en el Parque de la Conservacién de Medellin,
Colombia, ubicado al suroeste de la ciudad. Se tomaron
muestras de los especimenes de aves silvestres que for-
man parte de la coleccién permanente del parque y que
fueron ingresadas alli como parte del proceso de recu-
peracion. La toma de muestras se realiz6 durante proce-
dimientos rutinarios de manejo de los individuos, porlo
que no siempre fue posible tomar ambos tipos de mues-
tra (heces y sangre) del mismo individuo. Todos los es-
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pecimenes contaron con su identificacién taxonoémica,
de acuerdo con caracteres morfoldgicos externos.

Toma de muestras de sangre y heces

La toma de muestras de sangre periférica se realiz6 en
tubos de Microtainer®, con anticoagulante (K,EDTA
1 mg) de la vena ulnar. Las muestras de heces se toma-
ron con hisopado rectal, el cual se deposité en un tubo
estéril de 1,5 ml, con 300 uL de buffer pmso-NaCl. To-
das las muestras se transportaron bajo condiciones de
refrigeracion (4 °c) al Laboratorio de La Vida, dela Cor-
poraciéon Universitaria Remington, y se almacenaron a
-20 °c hasta su andlisis.

Extraccion del ADN total

Para extraer el ADN total, se emplearon los kits comer-
ciales HigherPurity™ Blood & Cell Culture pna Ex-
traction (Canvax Biotech, Spain, Cat. AN0045S-XL) y
HigherPurity™ Stool pNA Isolation Kit (Canvax Bio-
tech, Spain, Cat. ANO131-xL). La extraccién se realizé
segun el protocolo del fabricante, con las siguientes mo-
dificaciones:

« Para extraer el ADN de sangre, se usaron 25 pL de
sangre y se ajustd el volumen con 75 pL de solucién
salina tamponada (phosphate buffered saline o PBs).

o Para extraer el ADN de heces, se ajusté el volumen
de proteinasa Ken 25 pL.

« Porultimo, la elusion del ADN se realiz6 en un volu-
men final de 30 pL de Elution Buffer.

« Las muestras fueron conservadas a -20°c hasta su
analisis.

Evaluacion de calidad y cantidad de ADN
obtenido

La calidad y cantidad de ADN obtenido se evalu6 a tra-
vés de electroforesis en gel de agarosa y espectrofotome-
tria. En primer lugar, las muestras de ADN se analizaron

en un gel de agarosa al 0,5 %; los geles fueron tefiidos
con GreenSafe pNa Gel Stain (Canvax Biotech, Spain,
Cat. E0206) y corridos a 90 voltios durante 30 minutos.
Los geles se visualizaron en un fotodocumentador de
geles (Gel Doc™ xR + Gel Documentation System, Bio-
Rad), con el que se realizé la captura, documentacién y
andlisis de cada una de las imdgenes de los geles de aga-
rosa. Se determino la intensidad e integridad de las ban-
das, el smear generado a lo largo del carril y la cantidad
de ADN obtenido a través del andlisis del tamafio de ban-
darespecto al marcador de peso molecular Brightmax™
500-10 000 bp (Canvax Biotech, Spain, Cat. L0017). El
andlisis por espectrofotometria se realizé con 1 pL de
ADN por muestra en un espectrofotémetro NanoDrop™
2000 (Thermo Fisher Scientific). De cada muestra se
obtuvieron los valores 260/280, 260/230 y su concen-
tracién (ng/pL).

PCR para el citocromo oxidasa I

Se emplearon los cebadores BirdF1 (S-TTCcTCCAACCA-
CAAAGACATTGGCAC-'3) y BirdR1 (5-ACGTGGGAGA-
TAATTCCAAATCCTG-'3) [16], con los que se obtuvo un
fragmento cercano a los 725 pb. La reaccién se llevé a
cabo en un volumen final de 20 pL, que contenia 4 uL o
50ng/uL de ADN, 1 pL de cada cebador (10 mM), 10 L
de 2X Taq DNA Polymerase Master Mix (Horse-Power™
Taq DNA Polymerase Master Mix, Canvax Biotech) y 4
uL de H,O grado molecular.

Las condiciones de reaccidn fueron desnaturalizaciéon
inicial a 94 °c durante 5 minutos, seguida de 40 ciclos
de desnaturalizacién a 94 °c durante 30 segundos; lue-
go, alineamiento a S1 °c durante 30 segundos, exten-
sién a 72 °c durante 48 segundos y una extension final a
72°c durante S minutos. Como control positivo, se usé
el ADN de un ave previamente caracterizada por este
marcador Ara macao R537574 [17], donada al proyec-
to por BIOGEM, de la Universidad Nacional de Colom-
bia, sede Medellin; por ultimo, como control negativo
se usé H,O grado molecular. Los productos de pCR se
visualizaron en un gel de agarosa al 2 %, tenido con
Green Safe DNA Gel Stain (Canvax Biotech) y el marca-

4 Rev. Med. Vet. 1ssN 0122-9354. 1ssNe 2389-8526: Bogotd (Colombia) n.° 52: e5481 + enero-junio, 2026



Eficiencia en la obtencién de ADN de muestras de sangre y heces de aves silvestres

dor Brightmax™ 100-1500 bp (Canvax Biotech, Spain,
Cat. L0013).

ANALISIS ESTADISTICO

La informacién cuantitativa de las mediciones de con-
centracién y calidad del ADN se analizd en funcién del
tipo de muestra (sangre o heces). Para valorar la distri-
bucién de los datos, se aplicaron pruebas de normalidad
(Shapiro-Wilk) y se identificé que los datos no seguian
una distribucién normal. En consecuencia, se utilizd
estadistica no paramétrica para comparar las medianas
entre los grupos. Se calcularon la mediana y el rango in-
tercuartilico (R1Q) de la concentracién de ADN (ng/uL)
y se contrastaron los valores obtenidos entre sangre y
heces con la prueba de Wilcoxon de muestras indepen-
dientes. Posterior a ello, las muestras se categorizaron
segun rangos definidos de concentracién: < 10 ng/uL
(baja), 10,1-20 ng/pL (moderada) y > 20 ng/pL (sufi-
ciente para aplicaciones posteriores) [18]; asi como por
la calidad del apN (260/280 < 1,6; 1,6-1,79; 1,8-2; > 2).
Para identificar asociaciones entre el tipo de muestra y

estas categorias, se aplicé la prueba de chi-cuadrado de
independencia. En los casos en que se encontraron aso-
ciaciones significativas (p < 0,05), se realizaron compa-
raciones post hoc de proporciones ajustadas mediante la
correccion de Bonferroni.

Todos los analisis estadisticos y visualizacién de datos
se realizaron en el software R (v. 4.2.2), con el uso de los
paquetes rstatix'y ggplot2. La significancia estadistica se
establecié en un valor de p < 0,0S.

RESULTADOS

Serecolectaron 50 muestras de sangre y 44 muestras de
heces provenientes de distintos especimenes, corres-
pondientes a 19 especies distribuidas en 7 6rdenes y 9
familias (tabla 1). Se examinaron 49 muestras de sangre
y 40 de heces para conocer la calidad y cantidad de ADN
a través de espectrofotometria. Una muestra de sangre
se excluyo, porque se coaguld y no se pudo procesar.
Cuatro muestras de heces se excluyeron por baja canti-
dad presente en el hisopo.

Tabla 1. Especies de aves, niUmero de individuos y tipo de muestra bioldgica recolectada

Orden Familia Especie Categoria uicn 'i\lna dTv?(rict,lgse Tipo de muestra
Cathartiformes Cathartidae Sarcoramphus papa L 4 Sangrey heces
Anseriformes Anatidae Neochen jubata NT 3 Sangrey heces
Psittaciformes Psittacidae Pionus chalcopterus L 1 Sangrey heces
Psittaciformes Psittacidae Amazona autumnalis Lc 1 Sangre
Psittaciformes Psittacidae Amazona ochrocephala Lc 1 Sangre
Falconiformes Falconidae Caracara cheriwey L 2 Sangrey heces
Falconiformes Falconidae Milvago chimachima Lc 1 Sangre
Strigiformes Strigidae Bubo virginianus Lc 2 Sangrey heces
Strigiformes Tytonidae Tyto alba Lc 1 Sangre
Phoenicopteriformes  Phoenicopteridae  Phoenicopterus ruber L 6 Sangre
Charadriiformes Burhinidae Burhinus bistriatus Lc 7 Heces
Psittaciformes Psittacidae Amazona amazonica Lc 1 Heces
Anseriformes Anhimidae Chauna chavaria Lc 1 Heces
Strigiformes Strigidae Pulsatrix perspicillata c 1 Sangrey heces
Psittaciformes Psittacidae Ara militaris wu 2 Sangrey heces
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Orden Familia Especie Categoria uicn l_\lun.'u?ro de Tipo de muestra
individuos
Psittaciformes Psittacidae Ara ambiguus CR 4 Sangre y heces
Psittaciformes Psittacidae Ara chloropterus L 1 Sangrey heces
Psittaciformes Psittacidae Ara macao Lc 1 Sangrey heces
Psittaciformes Psittacidae Ara ararauna Lc 3 Sangre y heces
Lc = preocupacioén menor
NT = casi amenazado
w =vulnerable
cr = en peligro critico.
El contraste de la concentracion de ADN entre ambos ti-
pos de muestra evidencié que las tomas de sangre pre-
sentaron concentraciones mds altas que las de heces. En
las muestras de sangre, la mediana fue de 34,5 ng/uL
(r1Q 12,9-77,1) y, en las heces, fue de 6,05 ng/puL (rR1Q
4,85-9,85) (figura 1).
750
= .
3500 ! Grupo
E . ES Heces
2 =] Sangre
250 ¥
i *
0
Heces Sangre

Tipo de muestra

Figura 1. Comparacion de la concentracion de ADN (ng/pL) entre muestras de sangre y heces

El andlisis categorizado de la concentracion y la pureza
del ADN mostré diferencias entre los dos grupos (tabla
2). En cuanto ala cantidad del ADN, el 75 % de las mues-
tras de heces se ubic6 en el rango de 3-10 ng/uL, frente
al 12,2 % en sangre. A su vez, el 71,4 % de las muestras
de sangre super6 los 20 ng/pL, en contraste con el 10 %
deheces. La categoria de ADN degradado solo se reporté
en el grupo de sangre (4,1 %).

Respecto a la calidad del ADN, medida por la relacién
260/280, e1 42,9 % de las muestras de sangre se ubic6 en
el rango de alta pureza (1,8-2), mientras que, en heces,
la proporcién fue del 12,5 %. E1 45 % de heces presentd
valores > 2, frente al 12,2 % en sangre. Las proporciones
de muestras con relaciones < 1,6 fueron similares entre
grupos (sangre: 26,5 %; heces: 25 %).
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Tabla 2. Evaluacion de calidad y cantidad de ADN mediante espectrofotometria

Cantidad Calidad
Concentracion Porcentajede  Porcentaje de Relacion Porcentajede  Porcentaje de
(ng/pL) sangre (n=49)  heces (n=40) 260/280 sangre (n=49)  heces (n=40)
3-10 12,2 75 <16 26,5 25
10,1-20 12,2 15 1,6-1,79 18,4 17,5
>20 71,4 10 1,8-2 42,9 12,5
Degradadas 41 0 >2 12,2 45

El andlisis de independencia mediante chi-cuadrado
evidencié una asociacion estadisticamente significativa
entre el tipo de muestra (sangre vs. heces) y la cantidad
de ADN (x*>=15,738; gl =3; p=0,0013),ademés dela ca-
lidad del ADN (x> = 42,162; gl = 3; p < 0,00000000371).
El analisis post hoc, con correccién de Bonferroni, re-
velé que, en términos de calidad, la proporcién de
muestras con relaciones 260/280 entre 1,8-2 fue signi-
ficativamente mayor en sangre en contraste con heces
(p = 0,0068), mientras que la categoria > 2 no presenté
diferencias estadisticamente significativas (p = 0,0572).

Respecto ala cantidad de ADN, se observé una mayor pro-
porcion de muestras de heces en el rango de 3-10 ng/uL
(p < 0,05), mientras que, en la categorfa > 20 ng/uL, la
proporcion fue significativamente mayor en las muestras
de sangre comparadas con las de heces. Tanto las mues-
tras de heces como de sangre amplificaron correctamen-
te el fragmento cox1, como se aprecia en la figura 2.

Discusion

Losresultados mediante espectrofotometria evidencian
diferencias significativas en la calidad y cantidad entre
las muestras extraidas de sangre y heces. Las muestras
de sangre presentaron concentraciones mds elevadas de
ADN y una mayor proporcion de ellas estuvieron den-
tro del rango de alta pureza (260/280 entre 1,8-2), en
comparacion con las heces. Estos hallazgos coinciden
con previos reportes [19], en los que se determinaron
que las muestras de sangre proporcionan ADN de mayor
integridad y pureza, debido a la menor presencia de in-
hibidores, contaminantes y mayor estabilidad del ADN
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nuclear y ADNmt. La sangre de las aves exhibié la pre-
sencia de glébulos rojos nucleados [20], lo que aporta a
que la concentracién de ADN sea mayor en este tipo de
muestra; por el contrario, las heces requieren protoco-
los de extraccién més sofisticados, que remuevan la ma-
yor cantidad de los contaminantes presentes.

Nuestros datos muestran que el 71,4 % de las muestras
de sangre superaron los 20 ng/uL, frente al 10 % en he-
ces. Este resultado indica que la sangre sigue siendo el
estindar de referencia en estudios moleculares en aves
[21, 22]. Sin embargo, las heces representan un recurso
valioso al permitir la obtencién de material genético de
manera no invasiva, aspecto fundamental en especies
silvestres o amenazadas. Seria necesario evaluar la efi-
ciencia de la extracciéon con muestras de heces obteni-
das en campo.

La pureza del ADN en heces mostrd una proporcion
del 12,5 % de muestras con valores de 1,8-2, en la re-
lacién 260/280; esto sugiere que, pese a su menor ren-
dimiento, la calidad es adecuada en algunos casos. La
baja concentracién y pureza observadas en las heces
pueden atribuirse a la naturaleza degradativa de la flo-
ra intestinal, asi como a la presencia de compuestos que
interfieren con la extraccién y amplificacién del ADN:
polifenoles, sales biliares y restos microbianos [23, 24].
Otros factores, como el tipo de dieta, el tiempo de expo-
sicién ambiental y degradacion por enzimas endogenas
y exdgenas, también generan la fragmentaciéon del ADN
y, por lo tanto, los cambios en la calidad del ADN obte-
nido [25, 26].
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Figura 2. Visualizacion en gel de agarosa de los amplicones COX/ (~700pb) en sangre (a) y heces ()

MP = marcador de peso 100-1,500 bp
C-: control negativo
c+: control positivo (Ara macao RS37574)

Los numeros corresponden con las muestras.
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Larelacién 260/280 > 2, observada en una alta propor-
cién de muestras fecales (45 %), se asocia a la presen-
cia de ARN o compuestos fendlicos, lo cual es comun en
extracciones fecales no optimizadas [27]. Estos valores
también pueden estar influenciados por factores adicio-
nales, como errores instrumentales o bajas concentra-
ciones de ADN, que afectan la precisién de la medicién
espectrofotométrica. Por otra parte, la degradacién del
ADN en sangre puede deberse a condiciones particulares
de conservacién o a la presencia de procesos fisiopato-
légicos, que afectan la integridad celular en el momento
de la extraccion; fendmeno también reportado en estu-
dios con animales silvestres en cautiverio [28].

Aunque se encontraron diferencias significativas en la
calidad de las muestras de sangre respecto a las de he-
ces, ambos tipos permitieron la amplificacién exitosa
del fragmento cox1. Este resultado concuerda con in-
vestigaciones que destacan la robustez de los marcado-
res mitocondriales sobre la identificacion molecular de
especies, incluso a partir de muestras degradadas o con
bajo contenido de ADN [29].

En general, este gen ha sido validado como el estin-
dar en programas de cédigo de barras de ADN, gracias
a su alto nivel de conservacién intraespecifica y ade-
cuada variabilidad interespecifica [30]. Debido a que el
ADNmt tiene mayor nimero de copias por célula (100
a 10 000, segun el tejido) [31], en comparacién con el
ADN nuclear (dos copias por célula), hay mas probabi-
lidades de recuperacién de este material en muestras
de calidad subdptima: tejidos degradados, heces o res-
tos bioldgicos ambientales. En este sentido, el uso de
heces como fuente de ADN representa una herramienta
valiosa en estudios de genética de la conservacion. Los
resultados destacan que el tipo de muestra es un factor
critico en el disenio y la interpretacion de estudios gené-
ticos. Aunque las heces constituyen una alternativa no
invasiva de monitoreo de especies, su aprovechamiento
requiere protocolos de extraccién optimizados y condi-
ciones rigurosas de conservacion, a fin de minimizar la
presencia de inhibidores y la degradacién del material
genético. La integracién de ambos tipos de muestras,
heces y sangre, potenciaria la calidad y la robustez de
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los andlisis, en especial, dentro de contextos de conser-
vacion de aves silvestres y en estrategias contra el trd-
fico ilegal de fauna. Futuras investigaciones deberian
enfocarse en perfeccionar los métodos de extraccién y
en evaluar la influencia de factores ambientales sobre la
estabilidad del ADN fecal, que ampliarian el alcance y
la aplicabilidad de estas herramientas en biologia de la
conservacion.

Conclusiones

Los resultados evidenciaron que los pardmetros de cali-
dad y cantidad de ADN fueron mejores en las muestras
de sangre en comparacién con las de heces. Sin embar-
go, ambos tipos de muestras demostraron ser funciona-
les en la amplificacién por PCR, a pesar de las diferencias
en calidad y cantidad de ADN, lo que resalta su utilidad
en estudios de genética aplicada a la conservacion. La
evaluacién previa de la calidad y cantidad del ADN ex-
traido resulta esencial para garantizar datos confiables
y reproducibles, los cuales, a su vez, pueden emplearse
como herramientas en la identificacién molecular de es-
pecies silvestres. Por otra parte, la optimizacion de los
protocolos de extracciéon y conservacion, con ajustes es-
pecificos segun el tipo de muestra, es un aspecto clave
para maximizar la recuperacion y pureza del material
genético. Este enfoque no solo incrementa la eficiencia
de los andlisis moleculares, sino que también amplia el
potencial de las muestras no invasivas en programas de
monitoreo, conservacion y manejo de biodiversidad.
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