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Introducción
La deforestación de los bosques nativos es una de las 
principales causas de pérdida de biodiversidad. En 
Argentina, la deforestación está vinculada principal-
mente a los cambios en el uso de la tierra a partir de la 
expansión de la frontera agrícola y el aprovechamien-
to forestal. En la provincia de Entre Ríos, la fragmen-
tación forestal resultante afecta negativamente a gran 
parte de sus especies forestales, entre ellas Prosopis 
affinis (ñandubay), árbol nativo de amplia distribu-
ción en la región fitogeográfica del espinal. Esta espe-
cie tiene un alto valor para las comunidades locales, 
con propiedades madereras, medicinales, nutriciona-
les y químicas (Harris 1998). El objetivo de este traba-
jo fue evaluar la diversidad y los niveles de estructura 
genética de P. affinis en un paisaje fragmentado, en 
Entre Ríos, Argentina.

Materiales y métodos
Se examinaron 173 individuos de P. affinis distribui-
dos en 16 fragmentos de bosque nativo (Figura 1), 
dentro de un gradiente de intensificación agrícola en 
el centro-oeste de la provincia de Entre Ríos. La ex-
tracción de ADN genómico a partir de material vege-
tal desecado, se llevó a cabo siguiendo el protocolo de 
Hoinsington et al. (1994) con modificaciones menores 
desarrolladas en nuestros laboratorios. Se utilizaron 
12 marcadores SSR, transferidos desde especies filo-
genéticamente cercanas (Mottura et al. 2005; Bessega 
et al. 2014; Alves et al. 2014) y 327 loci polimórficos 
AFLP, obtenidos a partir de una combinación de pri-
mers, para estimar distintos parámetros descriptivos 
de la diversidad (He, NBP y Ae) y estructuración ge-
nética de la especie, así como también el número óp-

timo de grupos genéticos “K”. Para esto se utilizaron 
los programas GenAlEx 6.3 (Peakall & Smouse 2006) 
y Structure 2.3.4 (Pritchard et al. 2000; Falush et al. 
2007). Las distancias genéticas entre los individuos y 
su agrupación (UPGMA) fueron estimadas también a 
partir de estos datos genéticos, utilizando el software 
NTSyS 2.0 (Rohlf et al. 1998).

Figura 1A: individuo de P. affinis muestreado. Figura 
1B: puntos de muestreo (16 fragmentos de bosque na-
tivo dentro de un gradiente de intensificación agrícola, 
en el centro y norte de la provincia de Entre Ríos, Ar-
gentina).

Resultados, Discusión y Conclusiones
Se evaluó la diversidad genética de Nei, siendo baja a 
moderada en ambos casos (He-SSR: 0,734 / He-AFLP: 
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0,214), encontrándose mayores niveles de variabilidad 
genética en los parches de bosque menos fragmenta-
dos dentro del gradiente. El número de alelos exclu-
sivos y el número de bandas privadas fue bajo (Ae: 
0-8 / NBP: 0-17, particularmente en áreas con mayo-
res niveles de aislamiento potencial (Tabla 1). Ambos 
marcadores revelaron una diferenciación genética de 
moderada a alta entre los fragmentos de bosque estu-
diados (SSR θp: 0.198 / AFLP Fst: 0.178). 
El análisis de la estructura poblacional por métodos 

de agrupamiento bayesiano, a través de ambos marca-
dores moleculares, nos permitió distinguir dos clus-
ters genéticos (K = 2, Figura 2). La distancia genética 
de Nei entre los fragmentos fue moderada, con un va-
lor promedio de 0,394 para los marcadores SSR.
Estos resultados muestran que existe un efecto de la 
fragmentación del paisaje sobre el genético de los in-
dividuos remanentes de P. affinis. Esto se ve claramen-
te en los niveles de diversidad genética observados en 
los distintos parches de monte nativo, donde aquellos 

Tabla 1: Parámetros de diversidad genética obtenidos a través de marcadores SSR y AFLP para P. affinis. He_SSR: 
Heterocigosidad esperada obtenida a través de SSRs. He_AFLP: Heterocigosidad esperada obtenida a través de 
AFLPs. Ae: Alelos exclusivos. NBP: número de bandas privadas.

Figura 2: Número y distribución de clusters o grupos genéticos observados en 173 individuos de P. affinis (K = 2).
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con un mayor nivel de antropización / intensificación 
manifestaron los menores niveles de diversidad gené-
tica, como así también un menor número de alelos / 
bandas exclusivas. 
La variabilidad genética presente en una especie a lo 
largo de un gradiente de estrés ambiental puede ser 
un indicador valioso de su estado de conservación, ya 
que puede evidenciar procesos de pérdida de diversi-
dad genética. A medida que el proceso de fragmenta-
ción avanza, el tamaño de los fragmentos remanentes 
se reduce y disminuye la conectividad entre los mis-
mos, provocando la reducción del flujo génico, con 
consecuencias directas sobre su diversidad genética 
(Lowe et al., 2005). Por otra parte, los organismos que 
permanecen en los fragmentos de bosque están ex-
puestos a condiciones diferentes a las de origen, parti-
cularmente en el borde del fragmento, determinando 
un impacto mayor en árboles afectados por el efecto 
de borde (Di Bitteti et al., 2003). En el corto plazo, se 
pierden variantes genéticas presentes a bajas frecuen-
cias sin cambios considerables sobre la diversidad ge-
nética en su conjunto. Sin embargo, si los procesos de 
deforestación y fragmentación persisten, en el largo 
plazo se pierden alelos presentes en mayor frecuencia, 
reduciendo la diversidad genética (Caujapé Castells, 
2006). En particular para P. affinis, la pérdida de va-
riabilidad genética y los niveles de estructuración ge-
nética observados como resultado de la antropización 
del hábitat, podrían limitar la capacidad de la especie 
para adaptarse a las condiciones ambientales futuras 
(nuevas prácticas de uso de la tierra, cambio climáti-
co), comprometiendo su uso potencial, manejo y con-
servación.
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