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Introduccion

Los cambios globales que se estan suscitando, tanto climaticos como del uso de los recursos
naturales, impactan en la persistencia y dinamica ecoldgica de los ecosistemas del mundo debido a
la gran velocidad con la que ocurren. Estos cambios pueden generar modificaciones en los patrones
de diversidad, y las estrategias para mitigarlos pueden no ser suficientes en algunas especies. En este
contexto resulta clave conocer cdmo se presenta la variacion natural de una especie, para planificar
estrategias sostenibles de conservacion, manejo y utilizacion de los productos y servicios asociados.
En especies forestales, el ordenamiento de sus recursos genéticos promueve la sustentabilidad del
sistema asistiendo con prescripciones concretas para su manejo, garantizando la conservacion de su
acervo ecoldgico-genético. Una forma de ordenar es delimitar unidades operativas de manejo
(Pastorino & Gallo 2009), las que, basadas en la variacion de marcadores genéticos y/o caracteres
métricos cuantitativos, hacen factible el movimiento de material de propagacion sin riesgos de
contaminacion genética o maladaptacion. Las zonas genéticas, en particular, estan fundadas en la
variacion de marcadores del ADN selectivamente neutros y en la ponderacion de la estructura
poblacional e historia evolutiva de la especie.

En la Patagonia, los bosques templados estan sufriendo las consecuencias de sequias estacionales, y
en el Ultimo siglo el incremento de la temperatura media anual y la disminucion de las precipitaciones,
asi como también la explotacion forestal y los incendios frecuentes (Mundo et al. 2017), estan
generando pérdidas de masas boscosas (Rodriguez-Caton et al. 2016). La Lenga, Nothofagus pumilio
(Poepp. & Endl.) Krasser, es una de las especies de mas amplia distribucion en estos ecosistemas, que
ocurre en ambientes heterogéneos por altitud, latitud y longitud, siguiendo gradientes térmicos, de
fotoperiodo y de precipitacion, respectivamente. Su adaptacion o plasticidad a ambientes
contrastantes, le permiten prosperar desde fondos de valle hasta la linea arborea superior y en un
amplio rango pluviométrico (3000 a 300 mm anuales). Su relevancia ecoldgica reside en ser
reguladora de los recursos hidricos y participar en la formacion de los suelos, entre otros servicios
ecosistémicos (Rusch & Jefferson 2014). La lenga es extraida por su madera de excelente calidad, y
sus bosques generan un atractivo paisajistico de gran valor econédmico para el turismo. En su amplia
distribucion, resulta impracticable tomar decisiones sobre cada poblacidn genética a nivel individual.
El objetivo de este trabajo fue delimitar areas prioritarias para la conservacion de la lenga y areas
genéticamente homogéneas que conformaran las unidades de manejo operativo, distinguiendo las
poblaciones que albergan alta riqueza alélica o variantes genéticas exclusivas. Los resultados
centrales del estudio de Mattera et al. (2020) se presentan para su difusion entre los tomadores de
decision.
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Materiales y Métodos

El estudio incluyd material vegetal de arboles individuales de 35 poblaciones de lenga muestreadas
en toda la distribucion de la especie en Argentina, tanto en sentido latitudinal (36°-55° S) como
longitudinal (71° 56" - 66° 37" O). Se realizd la extraccion de ADN de al menos 20 individuos por
poblacidn, y luego se reconstruyeron los genotipos de cada arbol en base a 7 marcadores
microsatélites siguiendo los protocolos publicados por Soliani et al. (2015). Para caracterizar la
estructura genética de las poblaciones se estimaron parametros de diversidad genética (riqueza
alélica, heterocigosis, alelos exclusivos) y coeficientes de endogamia y de diferenciacion. Se estudio
silas poblaciones sufrieron recientemente una reduccion en su tamanio, lo que podriaimpactar en sus
niveles de diversidad (cuello de botella genético). Se identificaron aquellas poblaciones que
presentaron moderados a altos niveles de diversidad y/o variantes alélicas restringidas
geograficamente. Para inferir la existencia de un patrén de aislamiento por distancia, es decir
mayores diferencias genéticas entre sitios mas alejados geograficamente, se utilizaron dos
aproximaciones: a- un test basado en la relacion entre distancias genéticas y geograficas entre pares
desitios, b- untest de estructura genética espacial (basado en clases de distancia de igual dimension).
Por Ultimo, se definieron criterios para la delimitacion de las zonas genéticas, basados en la variacion
en marcadores de cloroplastos (Soliani et al. 2012) y en los resultados de analisis de agrupamiento
(por origen y distribucion geografica de la variacidn) cuyo soporte estadistico resulto significativo, en
la historia evolutiva de la especie y en la posible localizacion de refugios glaciarios. Las zonas
genéticas que quedaron conformadas se visualizaron en un mapa de la distribucion de la especie
mediante herramientas de procesamiento de informacion espacial (ARCGIS 9.3 ESRI).

Resultados

Diversidad genética. La lenga presenta poblaciones mas diversas hacia el norte de su distribucion, y
los niveles de diversidad disminuyen hacia latitudes australes y también en poblaciones marginales-
esteparias. La mayoria de las poblaciones presentd moderada a alta diversidad intra-poblacional;
ciertas poblaciones se destacaron por su indice de diversidad moderado- alto y/o por presentar alelos
geograficamente restringidos. Se identifico un exceso significativo de heterocigosis en una poblacion
que pudo ser debido a un cuello de botella genético. Se identificd endogamia en 12 poblaciones, pero
soloenuna el pardmetro asociado a este patron fue significativo (Fis” = 0.1461, Z > 1.96). El coeficiente
de diferenciacion hallado (Fst= 0.077) es de magnitud similar al reportado en otras especies forestales.
No se encontraron evidencias de un patron de aislamiento por distancia en las poblaciones
estudiadas.

Agrupamiento de poblaciones. Quedaron definidos dos grandes grupos, uno al norte y otro al sur de
los 42°S, en base a un ‘quiebre filogeografico’ (Soliani et al. 2012) de importancia evolutiva. Dentro
del grupo norte (entre los 37°51'S y 41°58'S) se identificaron 4 subgrupos (94% de probabilidad de
ajuste), y considerando la importancia de las mezclas genéticas (mas de un origen) dentro de ellos,
se dividid la regidn en 5 zonas genéticas (Figura 1a). Dentro del grupo sur (entre los 42°-44°S) la
topografia e historia glaciaria (Glasser et al. 2008), asi como los patrones de agrupamiento y de
mezcla genética hallados, definid la division de esta area en 4 zonas genéticas (Figura 1b). Hacia el
sur de los 44°S, se analizd por separado a las poblaciones continentales de las insulares (Tierra del
Fuego), respetando la particular configuracion climatica e influencia glaciaria en estas dos areas
(Glasser et al. 2008). A partir de los analisis de agrupamiento, se definieron 6 zonas genéticas entre
los 44° - 52°Sy 3 zonas genéticas en Tierra del Fuego (Figura 1¢). Las poblaciones genéticamente mas
diversas sugieren que las correspondientes zonas genéticas debieran ser areas prioritarias para la
conservacion in situ (Figura 1), ya que podrian tratarse de refugios glaciarios (ej. ZG2, 3) o
periglaciarios (ej. ZG16).
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Discusion

La caracterizacion de la diversidad genética intraespecifica a través de parametros poblacionales
tales como la riqueza alélica, es clave cuando se trata de proponer criterios que guien el manejo
forestal de los bosques, por considerarse un indicador del potencial adaptativo que presenta la
especie (ej. Fady et al. 2016). En este trabajo delineamos zonas genéticas (ZGs) y resaltamos el
hallazgo de areas prioritarias para la conservacion, a partir de estos indicadores de diversidad.
Criterios adicionales como la configuracion topografica donde vegeta la especie, el avance de las
Ultimas glaciaciones, las caracteristicas ecoldgicas de la lenga, se han considerado en toda su
distribucion para definir las unidades de manejo operativo.
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Figura 1. Zonas Genéticas (ZGs) para Nothofagus pumilio basadas en criterios genéticos (modificada a partir de
Mattera et al (2020). A- ZGs comprendidas entre los 37°-44°S; B- ZGs comprendidas entre los 45°-51°S; C- ZGs
comprendidas entre los 53°-55°S. La linea de hielo corresponde al avance del Ultimo Maximo Glaciar (de Glasser
et al. 2008). Las areas prioritarias para la conservacion se destacan con una estrella amarilla.

Los bosques ubicados en areas prioritarias para la conservacion in situ (Figura 1), definidas por su

singularidad genética, deberian estar sujetos a pautas de conservacion y manejo que aseguren su
perpetuidad. Una implicancia directa de establecer estas areas es considerarlas fuentes de semillas.
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En las zonas donde se identific6 una mezcla de origenes genéticos, se sugiere, en caso de ser
necesaria una intervencion con movimiento de material, balancear los aportes de las fuentes de
modo de preservar laidentidad genética (ej. ZG7, ZG13). En lazona que contiene a la poblacion donde
se hallé un cuello de botella genético reciente, se sugieren medidas estrictas de conservacion en
vistas a preservar su tamano e identidad genética (ZGg).

Un gran porcentaje de areas de bosque estudiadas se encuentran protegidas por la Administracion
de Parques Nacionales (APN), otras estdn bajo el resguardo de la jurisdiccion provincial
correspondiente, y en algunas se realizan practicas extractivas por la industria forestal. En menor
proporcion se encuentran también en propiedades privadas. Esta estructura sugiere la coexistencia
de diferentes drganos de control y monitoreo de los bosques de lenga, por lo que seria deseable la
unificacion de criterios de las partes involucradas en vistas a la conservacion y manejo sostenible de
estos recursos.

Conclusiones

En este trabajo presentamos la definicion de 18 zonas genéticas para la lenga y 6 areas prioritarias
para su conservacion, en base a datos de 35 poblaciones de su distribucion total. Actualmente,
numerosos proyectos de restauracion ecoldgica se encuentran activos tanto en Argentina como en
Chile. Creemos que este tipo de herramientas generadas sobre base cientifica constituyen una guia
practica de alta relevancia para el movimiento de material de propagacion, sin riesgos de incurrir en
procesos de contaminacion genética de los rodales bajo tratamiento o maladaptacion del material
bajo traslado. Las recomendaciones aqui sugeridas podran asistir a las instituciones encargadas de
asegurar el cumplimiento de la ley 26.331 (Presupuestos Minimos de Proteccion Ambiental de los
Bosques Nativos).
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