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RESUMEN

Quillaja saponaria Mol. es una de las especies mas abundantes del bosque
esclerofilo chileno de la cual existe escasa informacion acerca de su diversidad
y estructura genética. El presente estudio tiene como objetivo desarrollar una
propuesta de conservacion basada en antecedentes genéticos de la especie.
Para esto se muestred de forma intensiva el rango de distribucion de la especie
para luego realizar un genotipado a través de microsatélites de cloroplasto
(CpSSR). Con la informacién obtenida se realizé una interpolacién de la
variable diversidad genética (h), espacializando de forma continua este
pardmetro. Adicionalmente, se realiz6 un analisis de riesgo incorporando el
indice de Influencia Humana (HIl) para obtener zonas con alta diversidad y con
riesgo de conservacion. Finalmente, se hizo una priorizacion de conservacion
genética basada en las actuales figuras de proteccion estatal y privadas. La
propuesta de conservacidn considera aquellas poblaciones de alta diversidad y
singularidades genéticas, tomando en cuenta los niveles de riesgo. Los
pardmetros genéticos indican que la especie tiene bajos rangos de diversidad
genética (h = 0,29), con una moderada estructuracion intrapoblacional (Fs =
0,17), un flujo genético que supera los efectos de la deriva y previene la
diferenciacion local. El mapa de diversidad genética potencial indica una mayor
concentracion de diversidad genética en la zona centro de Chile. Los resultados
de priorizacibn de conservacion genética indican que hay un muy bajo
porcentaje de conservacion del recurso bajo las actuales condiciones de
proteccion de la especie. Los mapas de priorizacion muestran las zonas de alta
prioridad de conservacion genética de quillay a nivel territorial, resaltando las
zonas de Valparaiso-Metropolitana norte, Navidad-Rancagua y Concepcion-
Antuco, por su alta diversidad y riesgo. Esto indica que esas areas debieran ser
estudiadas en mayor profundidad con el proposito de proponer acciones de
conservacion efectivas.

Palabras claves: conservacion genética, microsatélites de cloroplasto
(CpSSR), diversidad genética, interpolacion espacial, indice de Influencia
Humana (HII).



SUMMARY

Quillaja saponaria Mol. is one of the most important sclerophyllous species of
the Chilean native forests; however, there is little information about its genetic
diversity and structure. The aim of this study is to develop a conservation
strategy proposal based on genetic information of the species. The distribution
range of the species was intensively sampled and then genotyped through
chloroplast microsatellites (CpSSR). With this information, an interpolation of the
variable genetic diversity (h) was carried out by continually spatializing this
parameter. Additionally, a risk analysis was carried out by incorporating the
Human Influence Index (HII) to obtain a combination of high diversity zones with
those with conservation risk. Finally, for the prioritization of genetic conservation,
the current conservation of the species was evaluated considering the public
and private protection status. The conservation strategy proposal considers
those populations of high diversity and genetic singularities, taking into account
the levels of risk exposed. The genetic parameters reflected that the species has
low ranges of genetic diversity (H = 0,29), with a moderate intrapopulation
structure (Fs; =,017), a genetic flow that overcomes the effects of drift and
prevents local differentiation. The map of potential genetic diversity emphasized
the concentration of diversity in central Chile. The results of the prioritization of
genetic conservation analysis showed a very low percentage of conservation of
the species under the current public and private status. The prioritization maps
show the areas of high priority of genetic conservation of quillay at a national
scale, highlighting the areas of Valparaiso-northern Metropolitana, Navidad-
Rancagua and Concepcion-Antuco, whose results indicate high diversity and
risk, and the need of further research with the aim to develop effective
conservation actions.

Key words: genetic conservation, chloroplast microsatellites (CpSSR), genetic
diversity, spatial interpolation, Human Influence Index (HII).



1. INTRODUCCION

Los recursos fitogenéticos de nuestro pais han recibido presiones antrépicas y
climaticas que se han exacerbado en el ultimo siglo, siendo factores de cambios
para procesos ecoldgicos, fisiolégicos y de composicion genética de las
poblaciones. Las sefales visibles, como la reduccion de su hébitat, la escasa
regeneracion natural de los bosques o la disminucion en la cantidad de ejemplares
en sus poblaciones, son antecedentes que preocupan a la sociedad, por estar
ocurriendo y afectando negativamente los ecosistemas donde habitan, incluso a
especies que hoy no presentan problemas de conservaciéon. Adicionalmente en
Chile, el endemismo es un componente importante en toda la flora, lo que implica
la necesidad de conservar y utilizar los recursos genéticos de manera adecuada

(Arroyo et al., 2008) y sostenible.

La diversidad genética de las poblaciones es algo invisible al ojo humano y quizas
uno de los factores mas determinantes de la permanencia de las poblaciones en
su estado natural. La erosion genética, endogamia u otros trastornos del déficit de
vigor genético en las poblaciones, no son perceptibles en su desarrollo per se,
siendo estos elementos preponderantes cuando se habla de la extincion de una

especie (Frankham, 2005).

La conservacion genética de especies vegetales se ha desarrollado desde
distintos puntos de vista: in situ, ex situ, circa situm o través de acciones dentro de
programas de mejoramiento genético, como colecciones dentro de poblaciones
naturales para la formacién de huertos semilleros, bancos de germoplasma o
clonales, entre otros (Allenstein et al., 2016). Sin embargo, operacionalmente y a
nivel de poblaciones naturales, la conservacion genética de los recursos vegetales
a nivel territorial aln es incipiente. Cabe destacar que la investigacion genética se
enfoca en su mayoria a especies con proposito productivo o especies en categoria

de conservacion critico, siendo deficitario y precoz en especies nativas en general.

Si bien, existe consenso en que los recursos genéticos nativos se deben

conservar para la continuidad de la existencia de la biodiversidad del territorio, la



pregunta es ¢qué conservamos? y ¢donde lo conservamos? Ambas deben tener
una respuesta ecologica, técnica y econdmicamente factible. La combinacion de
estos tres factores incide en las decisiones operacionales a considerar y concretar
(Ramanatha y Hodgkin, 2002). Para poder cumplir con lo anterior es necesario
combinar enfoques, disciplinas y metodologias relacionadas a la distribucion de
las especies, dinAmica de poblaciones, estructura genética, interacciones dentro y
entre las poblaciones y ecosistemas (Prance, 2000).

En primera instancia, el saber qué conservar se analiza generalmente a nivel de
especie, por lo que Prance (2000) y Corlett (2016) advierten que no vale la pena
conservar un solo elemento de un ecosistema, debido a la conectividad y
convivencia que existe entre los mdultiples componentes. Sin embargo, en una
primera aproximacién es necesario considerar la especie y sus genes como base
para las acciones que precederan a los planes integrados dentro de un programa

de conservacion.

La eleccion de la especie a conservar no es trivial. En general, los enfoques
apuntan a la conservacion de especies en peligro de extincibn o en riesgo
considerable de caer en un nivel mas critico (Beatley, 1994). Lo anterior es
primordial por tener un alto riesgo de desaparicion de poblaciones pequefas o
discontinuas sin flujo genético asociado o en desmoronamiento notable de sus
poblaciones (Falk y Holsinger, 1991). Sin embargo, conservar una especie sin
alguna categoria de conservacion es también importante (Habel y Schmitt, 2012),
debido a que la anticipacion de las acciones y gestiones puede ayudar de forma
considerable a la conservacion de poblaciones o habitat de otras especies
asociadas (Kramer y Havens, 2009). Las acciones tardias contraen compromisos
de actividades de alta dificultad de operacion, sin considerar los altos costos
asociados (Gerber, 2016).

Por otra parte, la conservacion en cualquier nivel requiere informacion base para
establecer una estrategia efectiva; si se considera una conservaciéon desde el
punto de vista genético, se hace necesario la generacion de datos sobre la

estructura genética de las poblaciones (Maxted et al., 2000; Seguel, 2008).



En este contexto, la genética pasa a ocupar un rol importante en los objetivos de
conservacion; el asegurar un acervo de genes dentro de una especie mantiene de
forma eficiente la disponibilidad de recursos genéticos para el uso sostenible de
estos en la sobrevivencia de los ecosistemas en general (Maxted et al., 2000).

Un parametro importante y que otorga informacion sobre el estado de las
poblaciones a nivel genético es la diversidad genética, la cual entrega nociones de
la amplitud de adaptaciones y recursos que presentan las especies para su
permanencia en el tiempo y el espacio (Muhammed, 1977). Este parametro esta
definido como el tipo, cantidad y distribucion de la diversidad genética presente en
una especie (Fisher, 1930; Gregorius, 1978). La observacion de la variacion de
este parametro y la medicion de factores relacionados, como los patrones
ambientales, tienen una estrecha influencia en la diversidad genética y su
determinacidén entrega antecedentes sobre coOmo se compone una poblacién,
generando directrices de la presencia 0 ausencia de caracteristicas de interés,
incluyendo las del tipo productivo y econdmico. La obtencion de la diversidad
genética de las especies ha sido investigada durante afos, teniendo una diversa
gama de técnicas que han aportado a los estudios de genética de poblaciones
(Hedrick, 2005).

La diversidad genética (h), es un parametro considerado de importancia para la
comprension del estado de las poblaciones (Ramanatha y Hodgkin, 2002), debido
a que su pérdida influye en los procesos de sobrevivencia, adaptacion y evolucion.
Por otra parte, Souto et al. (2015) indican que espacializar de forma explicita datos
de poblaciones y especies ayuda a identificar hotspots de biodiversidad para guiar
acciones de conservacion, buscando la preservacion del potencial evolutivo de
hébitats y especies; los sistemas de informacién geogréfica facilitan la
interpretacion de resultados y la disponibilidad de informacién para la toma de
decisiones. La taxonomia, origen y evolucién de las especies de interés puede ser
comprendido de mejor manera al identificar qué y donde conservar (Ramanatha y
Hodgkin, 2002).



La descripcion de la diversidad genética se realiza a través de datos puntuales, lo
gue permite conocer componentes, interacciones y rangos de estructura de las
poblaciones en estudio. Sin embargo, la toma de decisiones a nivel de territorio se
beneficiaria al tener disponible para la ejecucion de las acciones de conservacion
mapas continuos de informacion genética geograficamente explicita, siendo la
interpolacion espacial una de las técnicas para entregar dicha informacion, lo cual
se ha estipulado como bases de datos primordiales para los gestores de la
conservacion (Draper et al., 2003; Escudero et al., 2003).

Para poder estimar la informacion en areas donde no se dispone de datos se
recurre a herramientas de interpolacion, las cuales tienen por principio considerar
puntos de muestreos conocidos para estimar valores desconocidos (Mitas vy
Mitasova, 1999).

Uno de los métodos mas simples y de gran precision es la interpolacion inversa a
la distancia (IDW, Inverse Distance Weigthed) el cual es un proceso flexible que
permite estimar un conjunto de datos con tendencia o anisotropia (Mitas y
Mitasova, 1999). Es un enfoque deterministico local, que calcula un valor
desconocido como un promedio ponderado de acuerdo a las distancias de los
puntos muestreados en un vecindario definido (Burrough y McDonnel, 1998).

Este tipo de interpolacion ha sido empleado en multiples disciplinas como la
modelacién de datos de arsénico en el suelo (Gong et al.,, 2014), modelos de
elevacion (Arun, 2013), mapeo de precipitaciones (Plouffe et al., 2015), radiacién
solar (Loghmari et al. 2018), entre otros, todos ellos demostrando que la técnica a
pesar de ser simple es muy intuitiva y eficiente para el tipo de datos que se han

estudiado.

Diversos autores (Garnero y Godone, 2013; Li y Heap, 2014; Gong, et al., 2014)
han respaldado el uso de este tipo de interpolacién que puede entregar resultados
Optimos y precisos a partir de datos incompletos. En los estudios realizados por
Sentianto y Triandini (2013) y Gong et al. (2014) se comprobé que el método IDW

entrego resultados con mayor veracidad en comparacion con métodos que



tradicionalmente se consideran mas exactos como son los analisis geoestadisticos
kriging o cokriging (Babak y Deutsch 2009), siendo IDW dependiente de los puntos
de muestreos y la superficie en la que interpola.

El conocimiento de la distribucién espacial de datos de interés y en especial, de
las caracteristicas genéticas de las especies es esencial para los gestores
forestales y de conservacion, pudiendo con esta informacion identificar areas de
alta prioridad para las especies, habitats vulnerables, designar areas de reserva,
refugios y otras areas protegidas (Hernandez-Stefanoni y Ponce-Hernandez,
2006), asi como para garantizar la disponibilidad y existencia permanente de
poblaciones, individuos o partes de ellos, con tal de preservar la diversidad de los
materiales genéticos para las generaciones presentes y futuras, de la mano de la
priorizacién de recursos econdémicos y humanos que puedan ser concretos y

Optimos para una real implementacion (Gutiérrez e Ipinza, 2012)

Existen metodologias y/o programas enfocados a la conservacion de recursos
genéticos, pero en general consideran especies con uso conocido y con valor
actual o potencial, siendo el lineamiento econémico el que prima, descuidando la

relacion existente entre los recursos boténicos y los genéticos (Pezoa, 2001).

Por otro lado, la conservacion de la informacién genética como un objetivo a
través de una estrategia in situ, no implica solamente aquellas areas de proteccion
tradicional como las figuras estatales (SNASPE) o privadas (ASPP), sino en todo

el rango natural de distribucién de la especie (Prance, 2000; Whitlock et al., 2016).

Quillay es una especie endémica y es considerada como el arbol mas abundante
del bosque esclerofilo de la zona central con el 2,6% del bosque nativo del pais
(Rodriguez et al.,, 2005, Zuloaga et al., 2008, Luebert, 2014). Su amplia
distribucion se sustenta ademas en la variabilidad de sus requerimientos
ecologicos; la plasticidad exhibida le ha permitido que esté adaptado a climas
secos y calidos en su limite septentrional, localizdndose también en sitios frescos
y humedos, tolerando inclusive nevadas y heladas en su limite altitudinal y
meridional (Rodriguez et al., 2005; Cruz et al., 2006).



Q. saponaria actualmente no esta clasificada bajo ningun estado de conservacion,
sin embargo, por ser una especie altamente atractiva por sus diversas
propiedades, presenta amenazas latentes. En una clasificacion de los recursos
genéticos forestales (RGF) de Chile realizada por Magni et al.,, (2012), Q.
saponaria fue considerada como una especie con prioridad para la conservacion
de su patrimonio genético bajo los criterios FAO (2010), tomando como razones
los items de produccién/uso intensivo, uso tradicional/uso extensivo y uso en
restauracion o proteccion. A pesar de ser catalogada como una especie
importante de conservar por sus multiples funciones y caracteristicas, la
informacion en relacion a su genética es escasa y su consideracion como un RGF
no presenta relevancia actual a nivel de estrategias de conservacién. En un
estudio realizado por Ramos et al., (2010) se entrega informacién preliminar
acerca de su diversidad genética indicando una reducida diversidad genética y
una baja heterocigocidad debido a una escasa cantidad de marcadores SSR
polimorficos identificados. Los resultados anteriores entregan nociones de la
necesidad de reconocer aquellas poblaciones que urge proteger, pudiendo ampliar
la investigacion a través de un mayor espectro de muestras y extendiéndolos a

escala de paisaje.

Dados los antecedentes anteriores, esta tesis tiene como objetivo determinar la
estructura genética de Quillaja saponaria Mol. (quillay), para priorizar poblaciones
de conservacion desde el punto de vista genético, permitiendo una aproximacion
diferente sobre la gestion de los recursos genéticos de la especie. Lo anterior se
realizara a través de interpolacién espacial de la diversidad genética de la especie
en su distribucién natural, siendo este enfoque conducido principalmente sobre
aguellas poblaciones que presenten altos niveles de diversidad y vulnerabilidad
frente a cambio global. Los resultados a obtener permitiran contribuir a la toma de
decisiones para la conservacion actual de Q. saponaria, entregando una
herramienta de analisis que aporte al conocimiento del estado actual de la
especie, enfocando los esfuerzos a la incorporacion de aquellas poblaciones de la

especie que sean criticas para la mantencién del acervo genético.



1.1.0Objetivos

1.1.1. General

Proponer areas prioritarias para la conservacion in situ de Q. saponaria, en base a

informacion genética en todo su rango de distribucion.

1.1.2. Especificos

1. Determinar la diversidad y estructura genética de Q. saponaria a través de

marcadores moleculares cloroplasmaéticos.

2. Espacializar la estructura genética de la especie en todo su rango de

distribucion potencial.

3. Evaluar la conservacion actual de la especie y proponer areas de conservacion

prioritarias en base a informacion genética.



2. MATERIALES Y METODOS

2.1. Area de estudio de quillay

El area de estudio abarco la distribucion natural de Q. saponaria, basada en la
informacion del Catastro de Bosque Nativo (CONAF, 2011), la cual fue obtenida
como resultado del proyecto 067/2012 del “Fondo de Investigacion del Bosque
Nativo” titulado “Propuesta de procedencias e implementacién de dos Areas
Productoras de Semillas de Quillay, mejorando la disponibilidad y calidad genética
de semillas” (Magni et al., 2015) (Figura 1). Esta cartografia sirvi6 como guia base
para detectar la presencia de la especie en terreno y la planificacién de las

colectas de material vegetal.
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Figura 1. Distribucion natural de Q. saponaria; los poligonos (en gris) muestran las areas
consideradas para la colecta del material vegetal.

Fuente: Magni et al., 2015.




2.2.Determinacion de la estructura genética de la especie en las

poblaciones muestreadas (Objetivo 1)

Para el desarrollo de este objetivo se extrajo ADN total y posteriormente se
determinaron los parametros que explican la estructura genética de quillay. El

protocolo ejecutado se muestra en el esquema de la Figura 2.

Colecta del Extraccion Genotipado Parametros
material de ADN genéticos
o°

« Muestreo de poblaciones * Procesamiento * Electroforesis capilar para * Estructuracion de las
de muestras la obtenciénde poblaciones

) c:ggfgfege muestras * Desarrollo de fragmentos « Analisis genéticos: Ne,
marcadores * Andlisis de fragmentos Fst, h, AMOVA
moleculares obtenidos: depuracién de

datos

Figura 2. Esquema general de la metodologia desarrollada para la determinacion de la
estructura genética de la especie (Modificado de Alejos et al. (2014) y complementado
con la metodologia del estudio).

2.2.1. Colecta del material vegetal y extraccion de ADN

El protocolo de colecta consistio en la obtencion de material vegetal de buena
calidad (ramas con hojas fotosintéticamente activas y en buen estado fitosanitario)
de a lo menos cinco ejemplares por cada locacion visitada. En un mismo sector de
muestreo, el espaciamiento entre individuos fue de 50 metros como minimo, de tal
forma de reducir la probabilidad de muestrear ejemplares emparentados. Las
muestras fueron georreferenciadas (WGS84 Huso 19S) y transportadas a
laboratorio para el apresto del material y puesta a punto para las etapas
siguientes. La referencia de las localidades y la posicion geogréfica se detallan en

el apéndice I.

Las muestras se deshidrataron en forma gradual, para no degradar el ADN
presente en ellas (estufa de aire forzado a 25°C/5 dias). Para la extraccion de
ADN se empled un kit comercial “Nucleo Spin Plant 11" (Macherey Nagel, 2014),
siguiendo las instrucciones del fabricante. La estimacion de la pureza y cantidad



de ADN se llevé a cabo mediante electroforesis (apreciacion visual) y fluorometria
(Fierro, 2014).

2.2.2. Genotipado

Los marcadores moleculares de ADN cloroplastico empleados fueron de tipo
microsatelites (CpSSRs; Chloroplast Simple Sequence Repeats). Se probaron 12
pares de partidores (Tabla 1), los cuales fueron desarrollados por Taberlet et al.,
(1991), Weising y Gardener (1999), Cubas et al., (2005), Shaw et al., (2007) y
Pardo et al., (2008).

Para la obtencibn de amplicones fluoroforados, en cada reaccion de PCR
(Polymerase Chain Reaction) se incluyd un tercer partidor: M13 (TGT AAA ACG
ACG GCC AGT) (Schuelke, 2000), marcado con los siguientes fluoroforos: 6-FAM,
VIC, NED y PET. Las condiciones de amplificacién del PCR se ajustaron segun las

recomendaciones recabadas de Schuelke (2000).

Las reacciones se llevaron a cabo en un Termociclador T-100 de Bio Rad®
empleando programas y condiciones de amplificacidon optimizadas para cada
juego de partidores. Los fragmentos obtenidos se genotiparon en un servicio
comercial externo empleando un secuenciador automético basado en la
electroforesis capilar (3730 DNA Analyzer), dando como resultado

electroferogramas que muestran los alelos por fluorescencia.

Los tamafos exactos de los fragmentos y alelos obtenidos del genotipado fueron
determinados por medio del programa computacional Peak Scanner (Thermo

Fisher Scientific Inc).
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2.2.3. Analisis de datos y obtencion de la diversidad genética

Una vez definidos y depurados los tamafios de fragmentos, se procedio a evaluar

la estructura genética de la especie a través diferentes aproximaciones:

1. Para la determinacion de parametros genéticos, flujo genético (Fs), numero
alelos efectivos (N¢), diversidad genética (h), entre otros, se empled la
herramienta GENEPOP (v. 4.2; Raymond y Rousset ,1995) y GenAlEXx (v. 6.5;
Peakall y Smouse, 2012).

2. Para analizar las relaciones entre los genotipos se utilizd un analisis de
agrupamiento utilizando el programa Populations (v. 1.2.32; Laboratoire
Populations, Génétique et Evolution, Centre National de la Recherche
Scientifique, Gif-sur-Yvette, France), en donde se calculd la distancia genética
DAS (distancia de alelos compartidos) (Jin y Chakraborty, 1994). Ademas,
como complemento se utilizd GENEPOP, para estimar la distancia genética

del estimador F;.

3. Con las dos matrices de distancia genética (DAS y Fg) y la generacion de una
matriz de distancias geograficas, se evalué los patrones de correlacion entre
las matrices a traves del Test de Mantel (Diniz-Filho et al., 2013), con el fin de
encontrar una relacién entre las distancias genéticas y las geogréficas. Esta
informacion se complementé con un dendrograma a través de Phylin en R

project (Tarroso et al., 2019)

4. Para analizar el grado de estructuracion de las poblaciones se empled el
software STRUCTURE (Pritchard et al., 2000), que busca obtener el nimero

de grupos genéticos mas probables dentro de los datos obtenidos.

La definicion de los haplotipos y la visualizacion de distribucion geografica de los
mismos se realiz0 a través del programa GenAlEx y QGIS (QGIS Development
Team, 2018). Por otra parte, se emple6é el programa NETWORK (v.5; Fluxus

Technology, 2019) para la construccion de la red de haplotipos.
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Tabla 1. Marcadores de cloroplastos (CpSSRs) empleados en los analisis.

Partidor

™

Tm

Posicion en

Tamafio

forward 5' Secuencia 3 C) ) Secuencia 3 ©C) Nicotiana (bp) Localizacion (bp) Autor (¥)
cempl  CAGGTAAACTTCTCAACGGA 53,3 CCGAAGTCAAAAGAGCGATT 57,3 3.801 tmK intron 139 (b)
ccmp2  GATCCCGGACGTAATCCTG 58 ATCGTACCGAGGGTTCGAAT 58,6 8.609 5'totmS 189 (b)
ccmp3  CAGACCAAAAGCTGACATAG 51,3 GTTTCATTCGGCTCCTTTAT 53,9 10.075 tmG intron 112 (b)
ccmp4  AATGCTGAATCGAYGACCTA 55,3 CCAAAATATTBGGAGGACTCT 56,1 12,872 atpF intron 126 (b)
cemps5  TGTTCCAATATCTTCTTGTCATTT 55 AGGTTCCATCGGAACAATTAT 55,4 16.950/16.977 3'to rps2 121 (b)
ccmp6  CGATGCATATGTAGAAAGCC 52,7 CATTACGTGCGACTATCTCC 52,5 45.119 8zfg7ezli‘cORF 82 103 (b)
ccmp?  CAACATATACCACTGTCAAG 45,1 ACATCATTATTGTATACTCTTTC 445 57.339 fﬁ&?&é’;‘l’é 133 (b)
ccmp8  TTGGCTACTCTAACCTTCCC 52,9 TTCTTTCTTATTTCGCAGDGAA 53,9 71.563 irrﬁ’t's%gﬁisclz 77 (b)
ccmpd  GGATTTGTACATATAGGACA 451 CTCAACTCTAAGAAATACTTG 44,2 74.060 gtzng‘r‘]?c‘prB 98 (b)
ccmpl0  TTTTTTTTTAGTGAACGTGTCA 53,3 TTCGTCGDCGTAGTAAATAG 53,7 86.694 irrﬁ’t'gr‘égﬁilcg 103 (b)
tmG(UUC) GAATCGAACCCG CATCGTTAG 50  tmS(GCU) AACTCGTACAACGGATTAGCA ATC 50 . tmG intron 615-1035 )
e GGTTCAAGTCCCTCTATCCC 50 108 ATTCCACTCAGATCCATTTG 50 . It;rt‘;rggr'ic 122-128  (a)/(c)/(e)

(*) @) Taberlet et al., 1991, b) Weising y Gardener, 1999, c) Cubas et al., 2005, d) Shaw et al., 2007 y e) Pardo et al., 2008.

12



2.3.Modelacion de la estructura genética de la especie en todo su rango
de distribucion (Objetivo 2)

2.3.1. Fuentes de informacién: datos de presencia y genéticos

Las fuentes de informacion de entrada del modelo de simulacién fueron los datos
de presencia (obtenidos en la colecta del material) y la variable genética de

interés.

Los datos de presencia se obtuvieron de las colectas del material vegetal
empleado en el analisis genético, es decir, el marcaje GPS realizado en los puntos
de colecta. Estos puntos de muestreo se depuraron a través del método de
distancia euclidiana (distancia lineal entre dos puntos), con tal de no repetir o

sobreponer informacion geogréfica y genética.

Del total de variables genéticas obtenidas en el objetivo anterior, se empled la
diversidad genética (h) de las poblaciones como variable objetivo. La eleccion de
esta variable recae sobre la simplicidad de las caracteristicas que describe y que

es de utilidad para entender la estructura genética de las especies.

2.3.2. Modelacion determinista a través de IDW de la diversidad genética

Para espacializar la variable genética se emple6é el método de Interpolaciéon
Inversa a la Distancia (IDW), el cual consiste en una modelacién determinista,
estimando valores de un atributo en puntos nos muestreados. IDW emplea una
combinacion lineal de los valores en puntos muestreados, ponderados por la
funcion inversa a la distancia. Este método asume el principio de autocorrelacion
espacial explicada por la Primera Ley de la Geografia, la cual postula que "todas
las cosas estan relacionadas entre si, pero las cosas mas proximas en el espacio
tienen una relacion mayor que las distantes" (Tobler, 1970). La formulacion de la

modelacién a través de IDW se detalla en la siguiente expresion (Li et al., 2018):
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donde Z es el valor estimado para el punto de prediccion, Z; es el valor del punto
de muestreo, d;es la distancia euclidiana entre la muestra y el punto de prediccion,
p es un pardmetro de potencia y n representa el nimero de puntos de muestra

empleados en la estimacion.

La distancia de separacion entre un punto muestreado y conocido con aquel

desconocido se calcula con la distancia euclidiana:

hi; = /(A0)? + (Ay)?

donde Ax y Ay son las distancias entre el punto desconocido | y el punto

muestreado i de acuerdo con los ejes de referencia.

2.3.3. Mapas de riesgo y priorizacién

Para poder visualizar el riesgo de las poblaciones de la especie en cuanto a su
diversidad, se combing la informacién obtenida de la interpolacion IDW con el
indice de Influencia Humana (HIl en sus siglas en inglés) (WCS y CIESIN, 2005)
(Figura 3), el cual es una medida directa de la influencia humana en los
ecosistemas terrestres, usando la base de datos disponible de asentamientos
humanos (densidad poblacional, areas urbanizadas), accesos (caminos, lineas
ferroviarias, rios navegables, bordes costeros), trasformacion del paisaje (land
use/land cover) y la infraestructura de la energia eléctrica. Los valores de HIl van
de 0 a 64; los valores cero representan una nula influencia humana en el sistema y
64 el maximo valor de influencia humana posible en base a los ocho parametros

nombrados anteriormente (Sanderson et al. 2002).
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Figura 3. Mapa de indice de influencia humana (HlII).

Fuente: WCS y CIESIN, 2005.

Los valores de las capas de entrada, HIl y h, se reclasificaron en tres categorias:
bajo, medio, alto, en base a los quiebres naturales de la base de datos (Jenks
natural breaks) (Jenks, 1963). Se considerd que un alto Hll indica un alto riesgo a

su vez para la pérdida de diversidad genética en el area.

El cruce de informacion se formalizé a través de la generacién de una matriz de
doble entrada con las clasificaciones de los indices de diversidad genética y Hill
(Tabla 2).
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Tabla 2. Matriz de riesgo e indices de priorizacion.

h/HIl Medio .Ato
riesgo riesgo

Baja : .
diversidad Bajo a moderado Medio

Media

diversidad Bajo a moderado

Alta

diversidad el

*h= diversidad genética; HIl= indice de Influencia Humana

De esta matriz se obtuvo las clasificaciones de riesgo en relacién a la presencia
potencial de diversidad genética de la especie. La priorizacion definié cinco
categorias: Bajo, bajo a moderado, medio, alto y muy alto, en donde prevalecen
aquellas zonas en donde existen las mas altas diversidades genéticas sujetas a

las areas de mayor influencia humana.

Como andlisis adicional, se comparé el efecto de los incendios producidos en el
afio 2017 (IDE-Chile, 2018) para evaluar la afectacion sobre las poblaciones de
quillay, superponiendo los poligonos de ocurrencia de los incendios sobre las

localidades muestreadas.

Para todos los cometidos anteriores se emplearon las herramientas R project (R
CORE TEAM. 2015) y QGIS (QGIS Development Team, 2018).
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2.4. Evaluacién de la conservacion actual de la especie y proposicion de

areas de conservacion jerarquizada de sus poblaciones (Objetivo 3)

En este objetivo se evaluo la actual conservacion de la diversidad genética de la
especie y se propuso areas de conservacion genética a través de la priorizacién
de las poblaciones de importancia para la mantencion de este recurso.

Con la informacion del Catastro de Bosque Nativo (CONAF, 2011) y de los mapas
continuos de los pardmetros genéticos resultantes del paso anterior, se analizo6 la
actual proteccion de Q. saponaria a través de una comparacion de superficies del
sistema estatal (Sistema Nacional de Areas Silvestres Protegidas del Estado,
SNASPE), privado (Areas Silvestres Protegidas Privadas, ASPP) y los sitios
definidos como prioritarios para su conservacion (Sitios prioritarios para la
conservacion de la biodiversidad) con la distribucion y estructuracion genética de
la especie, lo que permite analizar la actual proteccion bajo las figuras de
conservacion nombradas y observar aquella diversidad genética de importancia
que esta fuera de alguno de esos sistemas. Para evaluar la actual
representatividad genética en el sistema de proteccion, se realizé un andlisis de

cercania de las localidades muestreadas y sus respectivos haplotipos asociados.

Posterior a este andlisis, se implementd un esquema de seleccion (Figura 4), el
cual tuvo como objetivo principal, elegir poblaciones con las caracteristicas que
satisfagan el objetivo de priorizacion. La seleccion de las areas o poblaciones a
conservar tuvo como informacion de entrada, la estructura genética de la especie
obtenida como resultado del objetivo N°1, y la interpolacién espacial obtenida y el

cruce de informacion para la priorizacion obtenidos del objetivo N°2.

Para la priorizacion de las areas y poblaciones para la conservacion genética de la
especie se desarrollé de forma complementaria dos analisis de seleccion. El
primero consistié en la eleccion de las poblaciones con mayor rango de diversidad
de la especie y las particularidades genéticas. Esto fue complementado con la
simplificacion de las areas resultantes del andlisis y priorizacion por riesgo o

influencia humana.
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¢ Estructura genética de las poblaciones (Objetivo 1)
¢ Simulacion de la variable objetivo (Objetivo 2)

DATOS DE
ENTRADA

e Criterio 1: Poblaciones con la maxima diversidad genética vy
particularidades genéticas.
o Criterio 2: Matriz de riesgo y priorizacion

PROCESAMIENTO DE
CRITERIOS

SELECCION DE AREAS
Y/O POBLACIONES
PRIORITARIAS

Figura 4. Esquema metodolégico para la seleccion de areas y poblaciones prioritarias
para la conservacién genética de la especie.

Los productos de esta seleccion servirdn de antecedentes que complementaran
los vacios de proteccién, tratando de conciliar y llevar a escala operacional la

conservacion del recurso genético en estudio (Chavez-Gonzalez et al., 2015).
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3. RESULTADOS Y DISCUSION

3.1.Determinacion de la estructura genética de la especie en las

poblaciones muestreadas (Objetivo 1)

Del total de marcadores probados, solo cuatro (ccmpl, ccmp2, ccmp3 y ccmpl0)
de los 12 se expresaron y amplificaron en la mayoria de las muestras (Tabla 3).
Los marcadores que mostraron mayor nivel de polimorfismos fueron ccmp2 vy
ccmplO, presentando cinco alelos por locus. La dificultad de amplificacion de los
marcadores es debido a la gran cantidad de extraibles y elementos secundarios
gue presenta la especie, lo cual es coincidente con lo indicado por Ramos et al.
(2010), pues de 27 marcadores s6lo amplificaron ocho.

Tabla 3. Amplificaciones de los 12 primers testeados para la especie. Se indica la

temperatura de annealing (Tm) con la cual se realizaron las amplificaciones, el resultado
de los protocolos de optimizacién y los tamafios obtenidos.

cpSSR Tm | | Tm. Res_u_ltad_q Tamafio fragmento (bp)
reportada (°C) investigacion (°C) ~ amplificacion  geportado  Investigacion
ccmpl 53,3 60 + 139 191-192
ccmp?2 58 60 + 189 149-159
ccmp3 51,3 60 + 112 148-151
ccmpd 55,3 60 +/= 126 187-189
ccmpS 55 60 = 121 114-115
ccmp6 52,7 60 +* 103 133-134
ccmp? 45,1 57 = 133 71-124
ccmp8 52,9 57 - 77 67-68
ccmp9 45,1 57 + 98 76-134
ccmplo 53,3 60 + 103 102-106
trnG/trnS 50 55,4 = 615-1.035 72-76
e/108 50 554 +* 122-128 164-165

Amplificacién exitosa (+), amplificacion débil (), amplificacién en multibanda (=), amplificacién nula
(-) y amplificacién sin variacién (*) (primer seleccionados en negrita).

Del analisis de haplotipos (Figura 5), se obtuvo un total de 34 para la especie
(apéndice 1), los cuales no presentan patron geogréfico evidente, con un haplotipo
de alta frecuencia (Q), cuatro de frecuencia comun (G, P, T y AB) y ocho

haplotipos unicos (A, I, K, V, W, Y, AC, y AH). Estos ultimos tampoco representan
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una agrupacion o patrén de distribucion evidente, estando presentes en la region
de Valparaiso, Metropolitana, Maule y Biobio. En el estudio realizado por Stoll y
Letelier (2013) encontraron la presencia de 21 haplotipos, tres de alta frecuencia y

seis unicos.

Los haplotipos presentes en todas las regiones (desde Coquimbo a Biobio) son Q,
T y AB. Las regiones con menor cantidad de haplotipos son Valparaiso y
O'Higgins. Lo anterior puede estar asociado a la baja cantidad de muestras
analizadas (cinco y ocho localidades respectivamente), pues la cantidad de
haplotipos a encontrar depende de la cantidad de poblaciones muestreadas y la
intensidad de muestreo en estas. Muirhead et al. (2008) sefialan que entre mas
poblaciones e individuos se muestrean mas especificos y amplios pueden ser los

resultados.

Los parametros de diversidad genética analizados para las 72 localidades de Q.
saponaria se muestran en la Tabla 4. El indice de Shannon (l) tuvo un rango entre
0,13 y 0,98, con un promedio de 0,45 (+0,02). El alto valor de este indice es
atribuible a una mayor diversidad dentro de las localidades, cuyos valores
méaximos corresponden a las locaciones de Palquico (Regién de Valparaiso),
Maria Pinto y Piedra Roja (Region Metropolitana).

La diversidad genética (h) entregé valores entre los 0 y 0,58, con un promedio de
h=0,29 (+0,014), lo cual es considerado un rango bajo de diversidad, pero similar a
otras especies de familias cercanas, como es Fabaceae (Petit et al. 2005, Cubas
et al., 2005, Bessega et al., 2019). Ramos et al. (2010) en su estudio indicé que Q.
saponaria presentd bajos niveles de diversidad genética, lo cual se ratifica en el
presente estudio. Las implicancias de un bajo rango de diversidad genética

conlleva a una limitada capacidad de responder a los cambios del entorno.

Se destacan nuevamente las localidades de Palquico, Maria Pinto y Piedra Roja,
con los mas altos valores de diversidad. Se pudo observar la existencia de cuatro
localidades en donde su diversidad fue igual a cero, debido a que todos los
individuos analizados presentaban el mismo haplotipo (Parque Bucalemu (Region
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de Valparaiso), Rapel (Region de O’Higgins), Requinoa (Region de Coquimbo) y

camino a Antuco (Regién del Biobio)).

Los rangos de diferenciacion poblacional (Fs;) fluctuaron entre 0,04 y 0,23 con un
total de F4=0,17, lo cual expresa una moderada estructuracion genética
intrapoblacional. Este comportamiento puede ser explicado a través de la forma de
vida de las especies: aquellas del tipo lefiosas, segun Hamrick et al. (1992),
presentan mayor variacion dentro de las poblaciones que especies con otras
formas de vida, sin embargo, presentan menor variacion entre sus poblaciones.
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Figura 5. Red de haplotipos y distribucién geografica de los mismos por localidades. Los
haplotipos en la red presentan tamafio proporcional a la frecuencia que representan
respecto al total de individuos. Las letras asignadas son correlativas y aquellas dobles no
tienen relacion de parentesco ni afinidad entre si.
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Tabla 4. Estimacién de la diversidad genética segun

en 72 localidades de Q. saponaria.

andlisis de marcadores de CpSSRs,

Localidad N Na EENa Ne EENe I EE | h EEh uh EE uh
POP1 11 2 0408 1535 0,285 0,452 0,196 0,281 0,124 0,309 0,136
POP2 5 2,500 0,289 2,124 0,377 0,778 0,160 0,480 0,092 0,600 0,115
POP3 5 2 0,408 1553 0,264 0,488 0,194 0,300 0,115 0,375 0,144
POP4 5 2,250 0,479 1993 0,375 0,670 0,237 0,420 0,144 0,525 0,180
POP5 4 2 0,408 1917 0,344 0,607 0,218 0,406 0,139 0,542 0,185
POP6 5 1,750 0,250 1,692 0,231 0,505 0,168 0,360 0,120 0,450 0,150
POP7 14 2,750 0,250 1,752 0,295 0,650 0,163 0,375 0,108 0,404 0,116
POP8 10 2,250 0,250 1,635 0,178 0,580 0,105 0,365 0,073 0,406 0,081
POP9 4 1,750 0,250 1,550 0,206 0,454 0,155 0,313 0,108 0,417 0,144
POP10 5 1,250 0,250 1,118 0,118 0,125 0,125 0,080 0,080 0,100 0,100
POP11 3 1 0 1 0 0 0 0@ 0 0M 0
POP12 4 1,250 0,250 1,150 0,150 0,141 0,141 0,094 0,094 0,125 0,125
POP13 7 2500 0,645 2,201 0,481 0,741 0,275 0,449 0,155 0,524 0,181
POP14 5 3 0408 2649 0,435 0,986 0,174 0,580 0,089 0,725 0,111
POP15 4 1,750 0,250 1,550 0,206 0,454 0,155 0,313 0,108 0,417 0,144
POP16 4 1500 0,289 1,300 0,173 0,281 0,162 0,188 0,108 0,250 0,144
POP17 5 2 0 1,810 0,113 0,630 0,043 0,440 0,040 0,550 0,050
POP18 5 1,500 0,289 1,235 0,136 0,250 0,144 0,160 0,092 0,200 0,115
POP19 5 2 0,408 1553 0,264 0,488 0,194 0,300 0,115 0,375 0,144
POP20 4 1500 0,289 1,300 0,173 0,281 0,162 0,188 0,108 0,250 0,144
POP21 3 1 0 1 0 0™ 0 0( 0 0™ 0
POP22 3 1,250 0,250 1,200 0,200 0,159 0,159 0,111 0,111 0,167 0,167
POP23 3 1 0 1 0 0 0 0@ 0O 0 0
POP24 5 2,250 0,629 2,104 0,535 0,670 0,272 0,420 0,151 0,525 0,189
POP25 5 2,250 0,479 1,993 0,375 0,670 0,237 0,420 0,144 0,525 0,180
POP26 5 2 0,408 1,667 0,276 0,531 0,200 0,340 0,124 0,425 0,155
POP27 4 1500 0,289 1,300 0,173 0,281 0,162 0,188 0,108 0,250 0,144
POP28 5 2,250 0,250 1,897 0,164 0,699 0,093 0,460 0,050 0,575 0,063
POP29 5 1,750 0,250 1,466 0,188 0,418 0,145 0,280 0,101 0,350 0,126
POP30 3 1,250 0,250 1,200 0,200 0,159 0,159 0,111 0,111 0,167 0,167
POP31 3 1,500 0,289 1,400 0,231 0,318 0,184 0,222 0,128 0,333 0,192
POP32 4 2250 0,250 1,967 0,252 0,714 0,113 0,469 0,060 0,625 0,080
POP33 6 2,250 0,479 1,739 0,346 0,582 0,228 0,347 0,135 0,417 0,162
POP34 5 1,750 0,250 1,579 0,221 0,462 0,159 0,320 0,113 0,400 0,141
POP35 4 2250 0,479 1,983 0,413 0,660 0,247 0,406 0,148 0,542 0,197
POP36 5 2,500 0,500 2,081 0,379 0,739 0,248 0,440 0,148 0,550 0,185
POP37 7 1,750 0,250 1,335 0,141 0,355 0,126 0,224 0,084 0,262 0,098
POP38 4 2 0577 1,833 0,481 0,520 0,300 0,313 0,180 0,417 0,241
POP39 5 2 0,408 1,680 0,382 0,514 0,215 0,320 0,131 0,400 0,163
POP40 5 1 0 1 0 0( 0 0@ 0 0™ 0
POP41 5 1,500 0,289 1,235 0,136 0,250 0,144 0,160 0,092 0,200 0,115
POP42 5 2 0,408 1,780 0,273 0,574 0,202 0,380 0,128 0,475 0,160
POP43 4 1500 0,289 1,500 0,289 0,347 0,200 0,250 0,144 0,333 0,192
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Continuacién Tabla 4. Estimacién de la diversidad genética segun analisis de
marcadores de CpSSRs, en 72 localidades de Q. saponaria (continuacion).

Localidad N Na EENa Ne EE Ne | EE | h EE h uh EE uh

POP44 5 1,500 0,289 1,235 0,136 0,250 0,144 0,160 0,092 0,200 0,115
POP45 5 1,750 0,250 1,466 0,188 0,418 0,145 0,280 0,101 0,350 0,126
POP46 5 1,250 0,250 1,118 0,118 0,125 0,125 0,080 0,080 0,100 0,100
POP47 5 1,500 0,289 1,235 0,136 0,250 0,144 0,160 0,092 0,200 0,115
POP48 5 2 0408 1,667 0,276 0,531 0,200 0,340 0,124 0,425 0,155
POP49 5 1,750 0,250 1,579 0,221 0,462 0,159 0,320 0,113 0,400 0,141
POP50 5 2,250 0,479 1,754 0,315 0,600 0,226 0,360 0,133 0,450 0,166
POP51 5 1,750 0,250 1,353 0,118 0,375 0,125 0,240 0,080 0,300 0,100
POP52 5 2 0,408 1,780 0,273 0,574 0,202 0,380 0,128 0,475 0,160
POP53 5 1,500 0,289 1,348 0,221 0,293 0,173 0,200 0,120 0,250 0,150
POP54 5 2,250 0,250 1,784 0,195 0,656 0,106 0,420 0,060 0,525 0,075
POP55 6 1,750 0,250 1,546 0,223 0,445 0,157 0,306 0,112 0,367 0,135
POP56 5 1,250 0,250 1,118 0,118 0,125 0,125 0,080 0,080 0,100 0,100
POP57 5 2,500 0,645 2,192 0,532 0,739 0,281 0,440 0,155 0,550 0,194
POP58 4 2 0408 1917 0,344 0,607 0,218 0,406 0,139 0,542 0,185
POP59 5 2 0 1,584 0,113 0,544 0,043 0,360 0,040 0,450 0,050
POP60 3 1,500 0,289 1,400 0,231 0,318 0,184 0,222 0,128 0,333 0,192
POP61 10 2,250 0,250 1,356 0,079 0,447 0,076 0,255 0,043 0,283 0,048
POP62 5 1,750 0,250 1,579 0,221 0,462 0,159 0,320 0,113 0,400 0,141
POP63 5 2,500 0,500 2,333 0,444 0,791 0,264 0,480 0,160 0,600 0,200
POP64 4 1,250 0,250 1,150 0,150 0,141 0,141 0,094 0,094 0,125 0,125
POP65 5 1,500 0,289 1,235 0,136 0,250 0,144 0,160 0,092 0,200 0,115
POP66 5 1,500 0,289 1,235 0,136 0,250 0,144 0,160 0,092 0,200 0,115
POP67 5 2,500 0,289 2,224 0,202 0,838 0,098 0,540 0,038 0,675 0,048
POP68 7 2,500 0,500 2,061 0,359 0,729 0,243 0,439 0,147 0,512 0,171
POP69 5 2 0408 1,780 0,273 0,574 0,202 0,380 0,128 0,475 0,160
POP70 4 2500 0,289 2,133 0,308 0,801 0,138 0,500 0,072 0,667 0,096
POP71 4 1500 0,289 1,300 0,173 0,281 0,162 0,188 0,108 0,250 0,144
POP72 5 2250 0,250 1671 0,201 0,613 0,112 0,380 0,060 0,475 0,075
Total 51 1,858 0,044 1593 0,035 0,454 0,022 0,291 0,014 0,366 0,018
N= numero,de individuos por localidad, Na=nUmero de alelos diferentes, Ne= nimero efectivo de
alelos, I= Indice de Shannon, h=diversidad genética y uh=diversidad insesgada. Los errores

estandar del andlisis se incorporan en el apéndice Il

(*) Los valores iguales a cero en I, h y uh corresponden a localidades con igual haplotipo para
todos sus individuos (Na y Ne =1).

El andlisis de varianza molecular (AMOVA) reporté un 17% de variacion genética
explicada por el componente interregional y la mayor variabilidad concentrada
dentro de las localidades (83%) (Tabla 5). Estos analisis también fueron
coincidentes con los encontrados por Stoll y Letelier (2013), en donde la mayor

variabilidad fue encontrada dentro de las poblaciones con un 78,1%. Ambos
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analisis tienen coincidencia con el comportamiento en general de las especies
lefiosas de amplia distribucién, como es el caso de quillay, en donde se presenta
mayor variacion dentro de las poblaciones y menor variacion entre poblaciones
(Hamrick et al., 1992)

Tabla 5. Resumen de los andlisis de varianza molecular (AMOVA) en CpSSR

Fuente devariacion gl 0RGC Cyaardtca  delmvariansa  veriacien
Entre localidades 71 109,3 1,54 0,16 17%
Dentro de la localidad 292 219,9 0,75 0,75 83%

Total 363 329,24 0,909 100%

El flujo genético analizado a través del numero efectivo de migrantes por
generacion (Np), fue de 2,42, indicando que el flujo genético supera los efectos de
la deriva génica y previene la diferenciacion local, debido a que la presencia de
mas de un migrante por generacion es suficiente para evitar la diferenciaciéon por

efectos de deriva (Pifiero et al., 2008).

La correlacion de las matrices genéticas (DAS y F«) y geogréfica a través de Test
de Mantel no entregd resultados significativos de relacién entre el componente

genético y el geografico (r=-0,001 y 0,01; P=0,48 y 0,34, respectivamente).

Los analisis anteriores se complementaron con otro andlisis a través de
STRUCTURE, donde se obtuvo que la especie esta compuesta de tres grupos
genéticos (Figura 6), los cuales no tienen un gradiente geogréafico Norte-Sur, por

no estar relacionada la ubicacién con su estructura genética segun los resultados.

N » S

0.20

H}

\T

Figura 6. Muestra de la estructuracion de los tres grupos resultantes del andlisis en
STRUCTURE (cada color representa un grupo genético). Los individuos estan ordenados
de norte a sur (de izquierda a derecha).
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La estructura poblacional entregada por el andlisis de agrupamiento mediante
Neighbour-Joining (Figura 7) indicé la presencia de cuatro grupos, sin una relacion
geografica entre si; cada conjunto contiene locaciones en diferentes regiones del
pais, lo cual es coincidente con los otros analisis de la relacion genética/geografica

a nivel poblacional.

Existe una hipotesis de larga data que asume que la diversidad genética de las
especies presentan un patrén "centro-periferia® (CPH) (Sagarin y Gaines, 2002),
en donde las poblaciones periféricas presentan baja diversidad genética y mayor
diferenciacion por aislamiento geografico, en comparacion con poblaciones
geograficamente centrales. Dicho patron no es coincidente con los resultados
obtenidos para quillay y es coherente con otros estudios que sugieren que la
hipotesis "centro-periferia® no aplica a todas las distribuciones de organismos
(Eckert et al., 2008; Pironon et al., 2016). En variados casos se ha demostrado
gue existe una baja diferencia entre las poblaciones centrales y periféricas,
postulando la incorporacion de enfoques interdisciplinarios que incorporen factores
contemporaneos e histéricos para el entendimiento de los patrones espaciales de
la variacion genética (Pironon et al., 2014).

Por otra parte, los andlisis realizados a los parametros genéticos de la especie
confirman la hipétesis que es una especie que se comporta como una gran
poblacién, caracteristico de aquellas con larga data en el territorio que ocupan, lo
cual se puede relacionar con el trabajo de Moura y Alves (2017), quienes a través
de la modelacién de la presencia de Quillaja brasiliensis, explican que las dos
especies del unico género de la familia Quillajaceae comparten una historia de
origen y una especiacion vicariante climética producida por un aislamiento que
generé una evolucion independiente, conservando su categoria sistematica. Lo
anterior responderia a que la especie no presenta agrupacion de haplotipos de
forma geografica, al exhibir una diversidad disgregada a través de su rango de
distribucion, signo de que es una especie que lleva mucho tiempo presente en los
ecosistemas donde habita y que ha mantenido dicha diversidad a través del
tiempo.
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Se proyectaba que debido a su amplia distribucion y el habitar en diversas
situaciones ambientales, la especie tendria una diferenciacion entre las
poblaciones septentrionales y australes, lo cual, con variados analisis no pudo ser
comprobado en este estudio. La plasticidad fenotipica no siempre conlleva a una
adaptacién genética (Pfennig et al.,2010) y eso es lo que podria ocurrir con quillay:
la especie muestra adaptaciones fenotipicas a los sitios que habita, pero no una
adaptacion del tipo genética.
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3.2.Modelacion de la estructura genética de la especie en todo su rango
de distribucion (Objetivo 2)

Se consideraron 364 individuos con sus respectivas coordenadas GPS como
puntos de presencia, los cuales, bajo un parametro de agrupacion poblacional, se
distribuyeron en 72 poblaciones. Las poblaciones se obtuvieron al agrupar
localidades cercanas entre ellas (menos de 5 km de distancia) y sitios de baja

cantidad de muestras (menor a 3 muestras).

La variable objetivo simulada en el plano espacial fue la diversidad genética (h),

obtenida en el objetivo anterior (detalles en Tabla 4).

La interpolacién a través de IDW entreg6 una simulacién potencial de la diversidad
genética de forma continua (Figura 8), pudiéndose observar areas de alta, media y

baja diversidad genética de la especie en estudio, la cual se mueve entre 0 y 0,58.

A pesar de ser una interpolacién sencilla, Sentianto y Triandini (2013) sefialan que
IDW se desempefia de mejor manera que métodos mas robustos basados, por
ejemplo, en kriging, cuando los datos de la muestra no indican una estructura
espacial, lo cual es aplicable al comportamiento de la diversidad genética de

quillay.

A lo largo de la distribucién de la especie se identificaron zonas potenciales de alta
concentracion de diversidad genética (en rojo, Figura 8). Al analizar la diversidad
en las secciones costa, valle y cordillera, los sectores costeros de mas alta
diversidad se encuentran concentrados en la regién de Valparaiso, extendiéndose
hasta la comuna de Navidad en la region de O’Higgins. Ademas, se observan dos
puntos de concentracion en la regién del Maule, cerca de Constitucion y
Cauquenes. En los sectores de valle se destaca lllapel y el norte de la regién
Metropolitana. En los sectores cordilleranos se acentua el valle longitudinal

perteneciente al Rio Maule y el tramo final del Rio Melado.
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Figura 8. Resultado de la modelacion de la diversidad genética de la especie a través de

IDW.

Para el cruce de informacion, se reclasificd los raster de diversidad genética e

influencia humana (Figura 9) en valores altos, medios y bajos para cada capa de

entrada en la matriz de riesgo.
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Figura 9. Reclasificacion de las capas de diversidad genética de Q. saponaria (izquierda)
e influencia humana (HIl) (Derecha).

Al cruzar las capas reclasificadas de IDW y Hll, se obtuvo nueve categorias de
informacion, desde las areas de baja diversidad y bajo riesgo, hasta aquellos sitios

de alta diversidad y alto riesgo (Figura 10).

Las zonas de mas alto riesgo y alta diversidad se encuentran ubicadas en la zona
central de la distribucion de la especie, extendiéndose entre las localidades de

Petorca (Valparaiso) y Rengo (O'Higgins).
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Figura 10. Areas prioritarias de conservacion para quillay segtn la concentracion de la
diversidad genética y un indice de influencia humana.

Como se aprecia en la Figura 10, los sectores de mas alta prioridad para la
conservacion genética de la especie coinciden con aquellos de alta urbanizacién a

nivel pais (regién de Valparaiso y Metropolitana).

Si bien, las areas urbanas presentan grandes modificaciones, pequefios o escasos
parches de vegetacion (artificial o natural) en un paisaje altamente fragmentado
(Manel y Holderegger, 2013), son importantes de considerar dentro de las
estrategias de conservacion, debido a la conectividad potencial que pueden
ofrecer, siendo esta un rama de investigacion ampliamente estudiada para

animales (Kool et al., 2013), no asi para plantas (Holderegger et al., 2010).
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Del analisis de comparacion de los incendios del afio 2017 con la afectacion a la
diversidad genética de quillay, se pudo apreciar que, del total de localidades
muestreadas, 14 de ellas fueron afectadas por los incendios, en donde seis
localidades presentaban alta diversidad, incluyendo tres con haplotipos Unicos
(Figura 11). En relacion a la ocurrencia de los incendios, un 32,6% de ellos afecto

areas de alta diversidad genética para la especie.

Cowling et al. (2014) y Rundel et al. (2018) estudiaron los efectos de los incendios
en las zonas mediterrdneas a nivel mundial, especificando que, en la zona central
de Chile las especies lefiosas tienen por caracteristica el rebrote desde cepas
post-incendio y, en algunos clados, presentan semillas tolerantes al calor. Sin
embargo, esto no asegura la mantencién de la diversidad anterior a la ocurrencia
de incendios. Seria de interés la evaluacion y comparacion de la diversidad post-
incendio con la encontrada en este estudio, con tal de verificar si la diversidad de
la especie se mantuvo, se redujo o permitié la incorporacién de nuevos genotipos

a través de la regeneracion natural.
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Figura 11. Ejemplificacién de la afectaciéon de los mega incendios del afio 2017 en las poblaciones muestreadas de quillay. Se
representa las areas mas afectadas en la regiébn Metropolitana y del Maule, cuyas areas presentaron la mayor afeccion de
localidades con alta diversidad genética y haplotipos Unicos.
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3.3.Evaluacién de la conservacion actual de la especie y proposicion de

areas de conservacion jerarquizadas de sus poblaciones (Objetivo 3)

3.3.1. Conservacion actual de la especie

Se evalud la actual proteccion del sistema estatal y privado de conservacion
(SNASPE y ASPP). En el apéndice Ill se indica el detalle de las superficies
conservadas de la especie, sin considerar la densidad poblacional de quillay

presentes en ellas.

Segun el catastro, la especie se presentaria en una superficie de 1.310.175 ha, de
las cuales 14.785 ha estarian bajo la proteccién del SNASPE y 11.833 ha en areas
privadas (ASPP). Estas superficies corresponderian a sélo el 1,4 % (SNASPE) y
0,9% (ASPP) de proteccion de toda la superficie que ocupa la especie en nuestro

territorio.

La baja proteccion a nivel de formaciones vegetacionales que contienen la especie
en estudio, se condice con el desequilibrio de la ubicacién de las areas protegidas
en el territorio nacional. Squeo et al. (2010) indican que las figuras de proteccién
actual presentan una representatividad con vacios y omisiones de conservacion,
reflejados en serios problemas de representacion al comparar la zona norte,
centro y sur de nuestro pais, siendo esta Ultima la que ostenta la mayor

concentracion de areas de proteccion.

El analisis de cercania (Tabla 6), que evaluo la representatividad genética de la
especie entregd que soélo cinco areas del SNASPE presentan haplotipos
asociados a su proteccion (rango maximo de 5 km de zona de influencia): RN Las
Chinchillas Regién de Coquimbo), PN La Campana(V R), RN Rio Cipreses (VI R),
PN Radal Siete Tazas (VIl R) y RN Los Ruiles (VII R), que en su conjunto
conservan 14 haplotipos (41,2% de los haplotipos encontrados para la especie) en
siete localidades.

35



En el caso de las areas privadas hubo solo cuatro areas que ingresaron al analisis:
Fundo romeral (RM), Fundo Las Mercedes (Altos de Chicauma) (RM), Cerro
Cantalao (RM) y RNP Altos de Cantillana (RM). El andlisis fue realizado con una
zona de influencia de sélo 2 km (debido a lo pequefio de las superficies asociadas
a la proteccion). Los haplotipos que estarian conservados bajo esta figura serian

solo siete, consistiendo en el 20,6% respecto a los haplotipos totales.

Adicionalmente, se realiz6 el mismo analisis de cercania para los "Sitios
prioritarios para la conservacion de la biodiversidad" (SPCB), en donde 13
poblaciones cupieron en el analisis, pudiendo conservar 21 haplotipos (61,7%) y
un haplotipo Unico. Cabe mencionar que los sitios prioritarios se originaron como
compromiso internacional para la proteccion de la diversidad nacional,
complementando la proteccion del SNASPE (Mufioz et al.,, 1997), sin embargo,
hasta la fecha carecen de facultades legales que definan el organismo

administrador y las facultades de accion frente a situaciones de conflicto.

Tabla 6. Resumen del andlisis de cercania para la evaluacion de la conservacion genética
actual

Tipo de Poblaciones | N° haplotipos Porcer_ltaje N® h}aplotlpos Promedio de
proteccion | conservadas | conservados haplotipos unicos diversidad (h)
conservados conservados
SNASPE 7 14 41,2% 1 0,25
ASPP 4 7 20,6% 0 0,20
SPCB 13 21 61,7% 1 0,32

En cuanto a la diversidad genética interpolada y su potencial proteccion (Figura
12), se pudo verificar nuevamente la baja representacion de las figuras actuales a
pesar de existir puntos de contacto entre algunas areas protegidas y sitios de alta
diversidad genética. En el caso de los sitios prioritarios, al ser superficies con
mayor amplitud, abarcan situaciones en donde la diversidad genética es relevante.
Sin embargo, esto aplicaria principalmente para la region Metropolitana, donde los
sitios prioritarios corresponden al 70% de la superficie total regional (GORE-RMS -
SEREMI MMA RMS, 2013).
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Los analisis anteriormente expuestos validan los bajos rangos de proteccion de las
areas que actualmente operan frente a la conservacion en nuestro pais, debido a
gue no responden de forma eficiente a los requerimientos y compromisos actuales
de conservacion, sobre todo desde el punto de vista genético, pues no se dispone
de estimaciones de pérdida de diversidad genética o antecedentes histéricos que

permitan diagnosticar el estado actual de las poblaciones (MMA, 2017).

3.3.2. Propuesta de conservacion genética para Q. saponaria

El primer analisis para la propuesta de conservacion genética consistio en la

eleccion de la maxima diversidad de la especie y sus particularidades genéticas.

Al asignar un supuesto en donde se conservara aquellas poblaciones con h = 0,4
(de 0,4 a 0,58, que es el maximo valor de diversidad encontrado y corresponde al
tercio mas alto de la diversidad), 19 localidades cumplirian dicho requisito y
estarian repartidas en toda la distribuciéon de la especie (Figura 13), con una
diversidad promedio de 0,45. La eleccién de estas localidades conservaria 26 de
los 34 haplotipos encontrados, representando el 76,5% de la diversidad total,
incorporando siete de los ocho haplotipos Unicos. Se agrego a esta priorizacién la
localidad de Ruta Yumbel, por presentar un haplotipo Unico, a pesar de no tener

alta diversidad genética.
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Figura 13. Poblaciones seleccionadas para el primer escenario de conservacion. En rojo
las poblaciones que presentan haplotipos Unicos. Ruta Yumbel (*) fue incluida por
presentar haplotipo Unico dentro de sus individuos.

La eleccion de la maxima diversidad responde a un principio de conservacion
basico: mientras mas diversidad se conserve, mejor sera la sobrevivencia,
adaptacién y evolucion de las especies a su entorno, y segun Hamrick (2004), la
combinacion de longevidad individual, alta diversidad genética dentro de la
poblacién y el potencial de altas tasas de flujo de polen deberia hacer que las
especies de arboles sean especialmente resistentes a la extinciéon y la pérdida de

diversidad genética durante condiciones ambientales cambiantes.

El segundo analisis consistid en la simplificacion de las categorias de priorizacion

resultantes del objetivo 2, en donde se acot0 el rango a cinco categorias para
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mejorar la comprension y visualizacidon en el plano geografico (Figura 14). La
propuesta de conservacion esta analizada por regioén, con el fin de detallar en
cada sector las areas potenciales a conservar (Tabla 7). Se destaca que las zonas
de alta priorizacion entre la region de Coquimbo y O’Higgins coinciden con las
grandes ciudades de nuestro pais, lo cual genera conflictos de intereses entre la

conservacion y el uso del territorio.

Doody et al. (2010) y Nilon et al. (2017) explican las oportunidades que genera
considerar iniciativas incluyendo areas urbanizadas a la planificacién de acciones
relacionadas a la biodiversidad. Doody et al. (2010) sefiala que al considerar
remanentes naturales y espacios verdes urbanos es posible contribuir a la
conservacion, debido a su potencial de regeneracion, sin embargo, sin una activa
intervencién humana en dichos sitios se separa aun mas la brecha de incorporar

las urbes a la conservacion del paisaje.

Si bien la propuesta actual se enfoca en la conservacién genética de una especie
en particular, se debe visualizar la potencial conservacion del habitat y las
relaciones con otras especies con las cuales convive, generando una proteccion a
nivel de comunidad. Referido a esto, en una reciente investigacion Letelier et al.
(2017) evaluaron la composicion y rigueza de comunidades asociadas a Q.
saponaria, identificando 70 taxones, distribuidos en 29 familias (23 arboles y 37
arbustos). Quillay, por su amplia distribuciéon y al coexistir naturalmente con
variadas especies podria ser considerada una "especie paragua" en temas de
conservacion (Roberge y Angelstam, 2004), especialmente en la zona que
compone el Bosque Esclerdfilo, en donde las amenazas son latentes y quillay es
considerada una de las especies de mayor importancia dentro de la composicion

vegetacional.
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Tabla 7. Propuesta de areas potenciales de alto valor para la conservacion genética de Q. saponaria

Localidades

Regidon de Coquimbo

En la region de Coquimbo
existe gran importancia de
conservacion en los sectores
altamente urbanos, como son
las ciudades de La Serena,
Coquimbo, Los Vilos, lllapel y
Ovalle, con sus respectivos
valles longitudinales, que
crean una conexion espacial
entre la costa y la cordillera.

En esta area se encuentran
tres localidades con alta
diversidad genética:
Almendrillo  (cordillera  de
Cuncumén), Embalse EIl Bato
y Caimanes, todas ellas
localizadas en la provincia de
Choapa.
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[ 5= Muy alto
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Localidades

Region de Valparaiso

La regibn de Valparaiso, se
visualiza como el area mas
amenazada de todo el pais,
por presentar los sectores de
mayor riesgo para la
conservacion de la diversidad
de la especie. Se considera
en esta region casi la totalidad
de las &reas urbanizadas de
costa a cordillera: Petorca-La
Ligua-Cabildo, Quintero,
Quillota, Calera, Llaillay, San
Felipe-Los Andes. Vifia del

Mar-Valparaiso, Villa
Alemana, Casablanca y San
Antonio. Presenta dos
localidades con alta

diversidad: Papudo y
Palquico, siendo esta ultima la
gque presenta la mas alta
diversidad de todas la
localidades muestreadas vy
ademas dos haplotipos Unicos
dentro de sus elementos.
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Localidades

Region Metropolitana

La region
Metropolitana exhibe
en su porcion norte un
area de alta
diversidad y alto
riesgo a la vez, en
conjunto con los
centros urbanizados
de Colina, Santiago,
San Bernardo,
Talagante, Buin vy
parte del Cajon del
Maipo.

Esta region presenta
seis localidades de
alta diversidad
genética: Cuesta
Barriga, Chada, Maria
Pinto, Pirque, Cajén
del Maipo y Piedra
Roja, siendo estas
dos dUltimas las que
contienen haplotipos
Unicos dentro de sus
elementos.
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4 Haplotipos Unicos
4 Haplotipos de alta diversidad
Clasificacion de conservacion
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[ 3= Medio
[ la=pn0
- 5= Muy alto




Localidades

Region del Libertador General Bernardo O'Higgins

La region de O'Higgins
presenta las areas de
mayor interés
puntualmente en el sector
costero de Litueche vy
Pichilemu, Las Cabras, el
radio Rancagua-Machali-
Requinoa y la localidad de
Chimbarongo.

Existe s6lo una localidad
con alta diversidad
situada en Coinco,
provincia de Cachapoal.

6200000
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-‘— Haplotipos de alta diversidad
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[ 14=Alto
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Localidades

Region del Maule

El area en la regiéon del
Maule es la que presenta
menos riesgo para la
conservacion de la
diversidad de quillay,
concentrandose en el area
Constitucion-Empedrado,
Cauquenes, Curicé y el
valle longitudinal
perteneciente al Rio Maule
y el tramo final del Rio
Melado.

Existen seis localidades de
alta diversidad: Armerillo,
Camino a Empedrado, Los
Cristales, Sauzal, Predio
Pantanillos y Radal Siete
Tazas, siendo estos dos
Ultimos los que presentan
haplotipos Unicos.

6100000

6000000

SIMBOLOGIA
€ Haplotipos Gnicos
< Haplotipos de alta diversidad
Clasificacion de conservacién
N 1= Bajo
[ 2= Bajo a moderado
[ ] 3= medio
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46




Localidades

Region del Biobio

Por dltimo, el area de la
region del Biobio, presenta
gran  concentracion  de
riesgo en el tramo Tomé-
Concepcion-Arauco, en
complementacion con
Chillan, Laja, Curanilahue,
Nacimiento, Los Angeles,
Cafiete, Mulchén y el area
circundante entre el rio
Cholguéan y el Rio Laja.

El area presenta dos
localidades con alta
diversidad como son Salto
del Laja y Ruta Yumbel,
siendo esta Ultima localidad
la  que contiene un
haplotipo Gnico.

200:)00 300000

6000000
1

590?000

580?000

Concepcion

1
5”1y
AN

s o

6000000

T
5900000

I
5800000

3 N Tag A< A
Lad - ’),';!39“'.‘?-655 Esri, US

T - T
200000 300000

SIMBOLOGIA

4 Haplotipos Gnicos

4 Haplotipos de alta diversidad
Clasificacion de conservacion

N = Bajo

[ | 2= Bajo a moderado

[ | 3= Medio

[ l4=na10

- 5= Muy alto

47



En este estudio se planteo la pregunta ¢qué poblaciones se deberian conservar a
nivel genético? La respuesta es aquellas que aseguren la permanencia de la
especie, considerando poblaciones de alta diversidad genética y particularidades
como son aquellas localidades con haplotipos Unicos, lo cual, en su conjunto,
responde a las premisas de conservacion de recursos fitogenéticos nativos, que

implica el resguardo de una fuente Unica e irreemplazable para el futuro.
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4. CONCLUSIONES

En esta investigacion se desarroll6 una propuesta de areas prioritarias para la
conservacion in situ de Q. saponaria, empleando informacién genética en todo su

rango de distribucion.

La determinacion de la estructura genética expuso que quillay muestra un bajo
rango de diversidad genética, la cual se extiende de forma no estructurada en el
territorio. También se comprobd que la especie presenta mayor variacion dentro
de sus poblaciones y una menor entre sus poblaciones, lo cual es coincidente en

el comportamiento de las especies lefiosas de amplia distribucion.

La interpolacion espacial de la diversidad genética confirmé que la distribucién de
este parametro no responde a patrones geograficos, con areas de mayor
concentracion de diversidad que coinciden con zonas de alta actividad humana. El
empleo de datos genéticos espacialmente explicitos presenta un gran potencial
gue no ha sido explorado en extenso hasta la fecha, siendo de gran ayuda en la

planificacion de la conservacion a nivel territorial.

La evaluacidbn de la conservacion actual de la especie permite ratificar la
ineficiencia que presentan las actuales herramientas de proteccion, siendo aun
mas notorio al analizar la conservacion de quillay a nivel genético. La propuesta de
areas de conservacion in situ basado en informacién genética detectd el riesgo
gue presentan la mayoria de las poblaciones de alta diversidad, exponiendo una

situacién de conflicto entre el desarrollo humano y los intereses de conservacion.

Actualmente, quillay no esta contemplada entre las especies con categorias de
conservacion, no obstante es evidente que presenta un importante nivel de riesgo
de sus poblaciones. La metodologia desarrollada en el presente trabajo, permite
generar resultados de informacion aplicable en forma practica y factible de ser
consideradas en la definicion de futuras politicas de conservacion sobre la

especie.
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6. APENDICES

APENDICE I. Poblaciones muestreadas de la especie de estudio, con su registro
geografico y la caracterizacion climatica. Todas las muestras fueron obtenidas de
poblaciones naturales.

L. L . . . UTM (WGS84, 19S) Altitud Datos climaticos
Poblacién | Coédigo | Region Provincia Localidad Este Sur m.s.n.m) [ P/mm | Afo | TM°C | Ano
R4AD IV | Choapa Agua Dulce 299265 | 6512187 608| 1954 2016 15| 1992
Agua de la
pop1 | R4AG IV | Choapa a5 299350 | 6511933 657| 1954 | 2016 15| 1992
R4QT IV | Choapa %‘rizrada 208795 | 6511910 682| 1954 2016 15| 1992
POP2 | R4AL IV | Choapa Almendrillo 350403 | 6455015 1556 | 289,2| 2016 17| 1993
POP3 | R4AU IV | Choapa Camino Aucé | 293030| 6516515 989 | 1954 2016 15| 1992
POP4 |R4BA IV | Choapa gzga'se El 310101 | 6504697 623| 2056| 2016 15| 1992
POP5 | R4CA IV | Choapa Caimanes 296291 | 6452921 660 299 | 2016| 14,6| 1992
POP6 | RACC IV | Choapa Cuesta Los 297349 | 6490246 512| 207,2| 2016| 15| 1992
R4CE IV | Choapa (E:gslf]tg El 300679 | 6528814 1395| 1954 | 2016 15| 1992
POP7 R4RA \ Choapa Ramadilla 299999 | 6526012 1014 195,4| 2016 15| 1992
R4RB v Choapa Rabanales 300834 | 6524018 1017 195,4 | 2016 15| 1992
R4RE 1Y Choapa Ruta El Espino | 299998 | 6521544 864 195,4 | 2016 15| 1992
Camino
R4CP IV | Choapa Pammbres 334402 | 6470800 856 290 | 2016 17| 1993
POP8  "Rama IV | Choapa El Mangque. 335442 | 6473207 943 290 | 2016 17| 1993
R4RC IV | Choapa Rio Chalinga | 328059 | 6489164 1056 | 218,6| 2016 15| 1992
POP9 | R4CU IV | Choapa Curicé 299074 | 6508066 604| 1954 2016 15| 1992
POP10 |R4CV IV | Choapa g:\‘jﬁgf‘en 279803 | 6482925 670 | 179,8| 2016 15| 1992
POP11 |R5BU V | sanAntonio |Farque 254296 | 6250308 72 545| 2016 12,7| 2017
Bucalemu
POP12 | R5CB V| Valparaiso | Casablanca 267720 | 6301681 234 258 | 2016| 13,7| 1993
Cuesta el
pop1a | RECM V | Petorca Voo 290153 | 6391581 361| 3785 2016 15| 1993
R5PA V| Petorca Papudo 272979 | 6400414 51| 276,5| 2016 15| 1993
POP14 |R5PQ V| Petorca Palquico 208166 | 6432515 579 249 | 2016 159 1993
POP15 | R5PU V| SanFelipe | Putaendo 339383 | 6401431 1279 201 | 2016| 14,2| 2017
POP16 | R6AB VI | Colchagua | Aguas Buenas | 329412 | 6164479 497 | 364,8| 2017| 152 1993
POP17 |R6CO VI | Cachapoal | Coinco 320339 | 6207480 341| 520,6| 2016| 152 1993
POP18 | R6LE VI | Cachapoal |LaEnsenada | 320544| 6180474 319| 896,2| 2002| 152 1993
POP19 |R6LL VI | Colchagua | La Lajuela 275443 | 6160023 168| 467,3| 2016| 14,7| 1993
POP20 | R6MA VI | Cachapoal | Machali 356924 | 6214377 974| 369,8| 2016| 152 1993
POP21 | R6RA v gg:ge”a' Rapel 247347 | 6222426 253 252 | 2016| 12,7| 2017
POP22 | R6RC VI | Cachapoal | Rio Cipreses | 366351 | 6203043 1208 | 1133,6| 2016| 13,7| 2017
POP23 | R6RQ VI | Cachapoal | Requinoa 339988 | 6202230 454| 369,8| 2016 152 1993
POP24 | R7AR VIl |Talca Armerillo 311388 | 6046671 501| 1990,5| 2015 14| 2017
POP25 |R7CE VIl | Cauquenes | Empedrado 749340 | 6023711 253| 567,5| 2016| 142 2017
POP26 | R7CH VIl | Curicé Chépica 200491 | 6144276 283| 520,5| 2017 | 14,7 1993
POP27 |R7CO VIl | Linares Colbtn 283837 | 6053485 296| 923,6| 2015| 13,9| 1993
POP28 |R7LC VIl |Talca Los Cristales | 255352 | 6084906 187| 4189 2017| 143 2017
POP29 R7LM VIl Talca Los Manzanos 755084 6049220 207 584,9| 2015 13,8 2017
POP30 |R7LR Vil | Talca Su'\i‘lé'gos 739852 | 6057341 403| 691,6| 2015| 142| 2017
POP31 |R7PA VIl |Talca Papalillo 749667 | 6074120 253| 567,5| 2016| 142 2017
POP32 |R7PP Vil |Talca Predio 744792 | 6071451 522| s567,5| 2016| 14,2| 2017
Pantanillo
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UTM (WGS84,

Poblacién | Cédigo | Region Provincia Localidad 19S) (n’;“.lg.;u.?n) Datos climaticos _
Este Sur P/mm | Aio | TM°C | Afio
pop33 | RICU__|VII Talca Cuchi 745665 | 6105065 23| 410,8| 2016| 14,2| 2017
R7PU | VII Talca Putl 745218 | 6096099 21| 410,8| 2016| 14,2| 2017
POP34 |R7SE | VII Talca Sepultura 350973 | 6027153 1309 | 368,3| 2016 14| 2017
POP35 |R7ST |VII Curicé Radal Siete Tazas 315678 | 6074275 952 | 693,4| 2016| 11,7| 2017
POP36 |R7sz | VII Cauquenes Sauzal 760643 | 6041115 178 | 368,3| 2016| 14,9]| 2017
pop37 | RIRP__|VII Curicé San Rafael/Villa Prat | 267390 | 6104427 198 | 6358 2015| 14,4| 2015
R7VP | VIl Curicé Villa Prat 261944 | 6112634 154 | 6358 2015| 13,8| 2017
POP38 | RSAN | ViIII Biobio Antuco 260075 | 5865485 517 | 1045,5| 2016 | 12,8]| 2017
POP39 | RsBL |VINI Nuble Bullilleo 277192 | 5946658 511| 752,1| 2016| 12,1| 1985
POP40 | RsCA |VIII Biobio Camino a Antuco 268014 | 5867113 598 | 1160,1| 2016 | 12,8| 2017
POP41 | RrscCc |Vl Nuble Cerro Coiquén 722948 | 5982416 364 | 460,4| 2016| 12,6| 2018
POP42 | RgcQ |VIIl Nuble Camino a Quirihue 722222 | 5977142 145 | 460,4| 2016 | 12,6| 2018
POP43 | R8CR | VNI Biobio Camino a Renaico 713032 | 5837452 82| 729,6| 2016| 125| 2018
POP44 | RrscYy |Vl Biobio Camino a Yungay 740188 | 5891187 164 | 616,9| 2016| 12,5| 2018
POP45 | Rg8EY |VIII Biobio Estacién Yumbel 717843 | 5877129 91| 616,9| 2016| 12,5| 2018
POP46 | RsLG |VINI Biobio Los Guanacos 734098 | 5868190 144 | 1049| 2018 | 125| 2018
POP47 | R8LJ Vil Biobio Laja 704675 | 5874136 66| 481,4| 2016| 125| 2018
POP48 | RSNH | ViIII Nuble Camino a Ninhue 739769 | 5961624 107 | 564,2| 2016| 12,6| 2018
POP49 | RgQuU |VIIl Nuble Camino a Quillén 722818 | 5930772 66| 577,2| 2016| 12,6| 2018
POP50 | RsRL | VINI Nuble Rio Lara 282619 | 5943384 581| 510,3| 2018| 12,6 2018
POP51 | RsRN |VIII Nuble Rio Nuble 264456 | 5955879 385| 714,2| 2016| 12,6| 2018
POP52 | RsRY |VIII Biobio Ruta Yumbel 719891 | 5886101 107 | 4814 2016| 125]| 2018
POP53 | Rg8SF | VIII Biobio Camino a Santa Fe | 716610 | 5841233 78| 647,3| 2016| 12,5| 2018
POP54 | RgsL |Vl Biobio Salto del Laja 733910 | 5874432 146 | 430,7| 2016| 12,5| 2018
popss | R8TR__| Vil Biobio Trupén 250526 | 5870259 484 840 | 2016| 12,5| 2018
R8TU | VIlI Biobio Tucapel 237785 | 5867984 328| 672,4| 2016| 125| 2018
POP56 | RgVM | VIII Biobio Villa Mercedes 238916 | 5855656 370| 672,4| 2016| 125| 2018
POP57 |RMCB |RM Talagante Cuesta Barriga 323899 | 6288396 439| 176,8| 2016| 14,5| 2016
POP58 |RMCD |RM Maipo Chada 347478 | 6245912 480 | 519,7| 2016| 155 1993
POP59 Cuesta de
RMCH |RM Chacabuco Chacabuco 340233 | 6351667 1327 326 | 2016 | 14,7| 1993
POP60 | RMCHI |RM Chacabuco Chicauma 322425 | 6325096 533| 184,1| 2016| 14,7| 1993
pope1 | -RMCLU | RM Chacabuco Caleu 314674 | 6345679 1169 | 486,9| 2015| 14,7| 1993
RMLD |RM Chacabuco La Dormida 312943 | 6340649 129 436 | 2016| 14,7| 1993
POP62 |RMCM |RM Cordillera Cajon del Maipo 387090 | 6259812 1307 | 373,2| 2016| 14,2| 2017
POP63 |RMCS |RM Cordillera Cajon del Maipo sur | 368532 | 6283071 859 | 470,1| 2016| 14,2| 2017
POP64 |RMCT |RM Santiago Cantalado 359708 | 6296229 995| 256,5| 2016| 14,5| 2017
POP65 |RMLA |RM Maipo Altos de Cantillana | 321984 | 6250836 419| 519,7| 2016| 155 1993
POP66 |RMLT |RM Santiago Los Trapenses 354032 | 6312656 975| 4085| 2016| 15,6| 2018
POP67 |RMMP |RM Melipilla Maria Pinto 295896 | 6286845 163 | 263,1| 2016| 155| 1993
poPes | -RMPL__|RM Cordillera Pirque 349625 | 6275681 642 421| 2016| 155]| 1993
RMRC |RM Cordillera Rio Clarillo 360432 | 6268219 824 421 2016| 14,7| 1991
POP69 |RMPN |RM Santiago Panul 357637 | 6288448 841| 316,2| 2016| 14,5]| 2017
POP70 |RMPR |RM Chacabuco Piedra Roja 350505 | 6316883 881 | 184,1| 2016 15| 2017
POP71 |RMRI |RM Talagante Rinconada 330442 | 6287808 465| 176,8| 2016| 14,5| 2016
POP72 |RMTT |RM Chacabuco Til Til 319910 | 6335343 569 | 184,1| 2016| 14,7| 1993

63




APENDICE II. Descripcion de los haplotipos obtenidos para Q. saponaria, bajo la técnica

de CpSSR.
N°  Haplotipo Peso molecular CpSSRs Cuenta de % hap*lotipo
ccmpl  ccmp2 ccmp3  ccmplo  haplotipos *
1 A 191 149 148 102 1 0,3%
2 B 191 155 149 102 4 1,1%
3 C 191 155 149 104 4 1,1%
4 D 191 155 149 105 5 1,4%
5 E 191 155 150 103 3 0,8%
6 F 191 155 150 104 4 1,1%
7 G 191 155 150 105 37 10,2%
8 H 191 155 150 106 3 0,8%
9 | 191 155 151 104 1 0,3%
10 J 191 155 151 105 6 1,6%
11 K 191 155 151 106 1 0,3%
12 L 191 156 149 102 3 0,8%
13 M 191 156 149 104 9 2,5%
14 N 191 156 149 105 7 1,9%
15 O 191 156 150 102 2 0,5%
16 P 191 156 150 104 43 11,8%
17 Q 191 156 150 105 106 29,1%
18 R 191 156 150 106 4 1,1%
19 S 191 156 151 104 9 2,5%
20 T 191 156 151 105 33 9,1%
21 U 191 156 151 106 2 0,5%
22 \% 191 158 148 104 1 0,3%
23 W 191 158 149 102 1 0,3%
24 X 191 158 149 103 4 1,1%
25 Y 191 158 149 104 1 0,3%
26 VA 191 159 148 103 6 1,6%
27 AA 191 159 149 102 2 0,5%
28 AB 191 159 149 103 42 11,5%
29 AC 192 155 149 105 1 0,3%
30 AD 192 155 150 105 6 1,6%
31 AE 192 156 150 105 6 1,6%
32 AF 192 156 150 106 3 0,8%
33 AG 192 156 151 105 3 0,8%
34 AH 192 159 149 103 1 0,3%
TOTAL 364 100%

(*) El porcentaje de haplotipo tiene referencia a su nivel de participacion y presencia en el total de

muestras analizadas de la especie.
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APENDICE lIl. Detalle de la superficie conservada de la especie (datos catastro de
bosque nativo) segun las figuras de conservacion existentes en la actualidad (SNASPE y

ASPP).
SNASPE

Nombre area protegida Superficie (ha) %
PN La Campana 6.679 0,5
PN Palmas de Cocaldn 683 0,05
RN Altos de Lircay 2.1 0,0002
RN Lago Pefiuelas 3.008 0,2
PN Radal Siete Tazas 90 0,007
RN Rio Clarillo 2.380 0,2
RN Rio Cipreses 984 0,08
RN Robleria del Cobre de Loncha 3.740 0,3
RN Rio Blanco 219 0,02

TOTAL 17.785 1,4

ASPP

Nombre &rea protegida Superficie (ha) %
Santuario Laguna Reloca Forestal 36 0,003
Jardin Botanico Chagual 1,6 0,0001
Santuario de la Naturaleza Las Torcazas de Pirque 174 0,01
Propietarios Fundo Las Mercedes, Altos de Chicauma Lampa 4.811 0,4
Reserva Natural Protegida Altos de Cantillana 2.356 0,2
Sin Nombre (26) 330 0,03
San Francisco 191 0,01
Reserva Ecoldgica Oasis de la Campana 1.703 0,1
Reserva San José de Pataguas 131 0,01
Peruco 66 0,005
Paso del Ledén 23 0,002
Parcela Pelarco s/n 0,1| 0,00001
Pargue Huequén 88 0,007
Parcela N 66 (Sector secano) 16 0,001
Parcela 30 F, Los Canelos 1,1| 0,00008
Lote Invernaderos Mantagua 7,6 0,0006
Los Zorros (El Guancho) 90 0,007
Los Rabanos 22 0,002
Los Pavos Reales 2,1 0,0002
Fundo Romeral 319 0,02
Granja Los Almendros 13 0,001
Fundo Rayenlemu y Fundo Huemul Alto 215 0,02
El Potrero - Pachagua 38 0,003
El Asiento 8,3 0,0006
Campo Escuela Callejones 6,1 0,0005
Casas de Peuco y Picarquin 1.162 0,09
Central de Trabajo Rio Colorado 9.3 0,0007
Agua del Le6n 14 0,001

TOTAL 11.833 0,9
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