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Variabilidad genética de las poblaciones de palomas domésticas
(Columba livia) en Sincelejo, Sucre

GENETIC VARIABILITY OF DOMESTIC PIGEON (Columba livia) POPULATIONS IN
SINCELEJO, SUCRE

Enrique Pardo’, Jorge Bracamontes', Mauricio Begambre'

RESUMEN

El objetivo de la presente investigacion fue determinar la variabilidad genética de las
poblaciones de palomas domésticas (Columba livia), utilizando genes que codifican la
coloraciony disefio del plumaje en Sincelejo, Sucre (Colombia). Las poblaciones, distri-
buidas en veinticuatro colonias, se estudiaron entre julio de 2016 y enero de 2017 e
incluyeron 1402 individuos. Se evaluaron los marcadores: Patron del plumaje, Colora-
cion primaria, Spread'y Grizzle. Los parametros genéticos frecuencia alélica, diversidad
genética y estructura poblacional fueron calculados a través del programa PopGene 1.31,
la distancia genética se determiné mediante el programa FSTAT v. 2.9.3.2 y el dendrograma
se realizo utilizando el programa MEGA 7. Las frecuencias alélicas obtenidas oscilaron
entre 0.2290 para el alelo Checker (C), 0.1458 para el marcador T-Pattern (C?),0.1317 para
el gen Grizzle (G), 0.0882 para el marcador Ash-Red (B*) y 0.0282 para el alelo Spread (S).
El coeficiente de diferenciacion genética fue de 0.0148 y el nimero de migrantes detecta-
dos por generacion fue de 33 individuos. El dendograma mostr6 tres grupos: uno ubica-
do en la zona céntrica de Sincelejo y dos grupos en la periferia. Los resultados muestran
poca diferenciacion genética entre las poblaciones de palomas estudiadas.

Palabras clave: Columba livia; genes del plumaje; frecuencias alélicas; flujo génico;
variabilidad genética; Sincelejo

ABSTRACT

The aim of this research was to determine the genetic variability of domestic pigeon
populations (Columba livia), using genes that encode plumage color in Sincelejo, Sucre
(Colombia). The populations, distributed in twenty-four colonies, were studied between
July 2016 and January 2017, and included 1402 individuals. The markers were: Plumage
pattern, Primary coloration, Spread and Grizzle. The genetic parameters allele
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frequencies, genetic diversity and population structure were calculated through the
program PopGene 1.31, genetic distance was determined by the program FSTAT v. 2.9.3.2,
and the dendrogram was carried out using the program Mega 7. The allelic frequencies
obtained varied from 0.2290 for the allele Checker (C), 0.1458 for the marker 7-Pattern
(C"),0.1317 for the gene Grizzle (G), 0.0882 for the marker Ash-Red (B*) and 0.0282 for the
allele Spread (S). The coefficient of genetic differentiation was 0.0148 and the number of
migrants detected per generation was 33 individuals. The dendrogram showed three
groups: one located in the central zone of Sincelejo and two groups in the periphery. The
results show little genetic differentiation among the studied pigeon populations.

Keywords: Columba livia; plumage genes; allelic frequencies; gene flow; genetic

variability; Sincelejo

INTRODUCCION

Columba livia (Gmelin, 1789) tiene su
origen en la paloma endémica de Eurasia y
Africa, y actualmente se encuentra distribui-
da a nivel mundial (Ferman ef al., 2010). La
paloma doméstica es de tamafio mediano (30-
35 ¢m) con cola mediana, pico negruzco,
iridiscencias moradas y verdes en el cuello,
patas rosadas y ojos azabache (Gomez de
Silva et al., 2005). No presenta dimorfismo
sexual, pero muestra plumaje variable entre
individuos. El patron silvestre es azul claro
con dos franjas de color negro en las alas; sin
embargo, los colores en la mayor parte de los
individuos varian desde blanco y blanquecino
con manchas irregulares rojizas hasta negro
con plumas primarias y cola blanca. Su peso
oscila entre 180 y 355 g (Del Hoyo et al.,
1997).

Segtin Olalla et al. (2009), la paloma
doméstica en su medio natural anida en acan-
tilados costeros o en tierras altas. En ambien-
tes urbanos se agrupa en parvadas de hasta
cientos de individuos. Normalmente se ali-
mentan, mueven y vuelan juntas. Se les en-
cuentra en techos, azoteas, tuberias de des-
agiie, buhardillas y domos, donde construyen
sus nidos a base de ramas secas y hierbas
que colocan sobre una base simple.

Las palomas domésticas (Columba

livia) se caracterizan por una amplia varia-
cion en su plumaje, lograndose diferenciar
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hasta 60 factores hereditarios que codifican
el patron y la coloracion (Haag-Wackernagel
et al.,2006; Hetmafski y Jarosiewicz, 2008;
Eanady y Mogansky, 2013, 2016), donde es-
tos marcadores fenotipicos constituyen una
buena herramienta en estudios de genética
poblacional debido al bajo costo, facil mani-
pulacion e identificacion, asi como rapida ob-
tencion de resultados.

En Colombia se han desarrollado estu-
dios de la diversidad genética de palomas en
Bogota (Pardo et al., 2014), Monteria
(Begambre, 2014) y Lorica (Causil, et al.,
2016). En Sincelejo solo existe reportes de la
poblacion estimada en el Mercado Publico
(Villalba et al., 2015). Es asi que debido al
desconocimiento de la variabilidad genética
de las palomas de Sincelejo, el presente estu-
dio tuvo como objetivo determinar la variabi-
lidad genética de la paloma doméstica
(Columba livia) en Sincelejo, Sucre, Colom-
bia, mediante genes que codifican la colora-
cion y disefio del plumaje.

MATERIALES Y METODOS

El estudio se realizo en el area urbana
de Sincelejo, Sucre (9°172 583 N; 75°232
453 0), con temperatura promedio de 27 °C
y altura promedio de 213 msnm. Se realiza-
ron muestreos aleatorios en 24 barrios entre
julio de 2016 y enero de 2017 mediante ob-
servacion directa y registros fotograficos en
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el horario de 06:00 a 08:00 horas, donde las
palomas forman las bandadas en los sitios de
forrajeo (Hetmafiski y Jarosiewicz, 2008).
Cada ruta se utilizo una sola vez a fin de evi-
tar el re-muestreo. Luego se determiné para
cada individuo los marcadores morfologicos
conforme a Haag-Wackernagel et al. (2006).

Los cuatro marcadores morfologicos
evaluados en el estudio se caracterizan por
ser heredables y por presentar una distribu-
cion mendeliana (Haag-Wackernagel ef al.,
2006). Estos son:

- Patrones primarios: Los patrones prima-
rios presentan herencia autosomica. Ex-
hiben una linea de dominancia C"™>C>C",
donde C*: barradas, C: Checker (plumas
negras en las alas cubriendo menos del 50%
de las mismas) y CT: T-pattern (plumas
negras del ala cubriendo mas del 50% de
las mismas).

- Coloracion primaria: Los genes que ex-
presan la coloracion basica estan situados
en el cromosoma sexual Z, pero la heren-
cia no esta ligada al sexo debido a la do-
minancia graduada. Por tanto, se analizo
como un cardcter autosomico dominante
en la cual B4>B*, donde B+: corresponde
a palomas azules y oscuras y B*: palomas
rojas (Ash-Red).

- Grizzle: El patron Grizzle (G) es un sis-
tema autosomico que expresa el alelo G.
Implica una mezcla de blanco y negro en
la misma pluma. Observable principalmen-
te en la cabeza.

- Spread: El patron Spread (S), sistema
autosoémico que suprime los patrones pri-
marios. Las palomas presentan una colo-
racion negra o gris oscuro. En la cola no
presenta la banda terminal y la coloracion
es homogénea.

La estimacion de las frecuencias
alélicas de cada marcador, asi como las me-
didas de diversidad genética establecidas por
Nei correspondientes a la heterocigosidad
esperada (He), heterocigosidad observada
(Ho), heterocigosidad media esperada de las
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subpoblaciones (H,), heterocigosidad espe-
rada de la poblacion total (H,), heteroci-
gosidad total distribuida entre las poblaciones
(Dg,), ladiversidad génicarelativa (Gg,) y el
flujo génico (Nm) se estimaron a través del
programa PopGene 1.31 (Yeh et al., 1999).
La distancia genética entre las poblaciones
se evalué mediante el programa FSTAT v.
2.9.3.2 (Goudet, 1995).

La elaboracion del dendrograma se rea-
liz6 a través del método Neighbor-Joining
mediante el programa MEGA 7 (Kumar et
al., 2016).

RESULTADOS

Se muestrearon 24 poblaciones con un
total de 1402 palomas, donde 1055 individuos
fueron de las colonias del centro (Parroquia,
Mercado Nuevo, Mercado Viejo, Comando
de la Policia, Espafia, Plaza Majagual, La
Narcisa, Las Mercedes, Mochila, San Vicen-
te, Berbel, La Manga) y 347 individuos en las
poblaciones de la periferia (El Progreso,
Uribe Uribe, Las Américas, Nuevo Majagual,
Villa Mady, El Cortijo, El Bosque, Botero, El
Zumbado, La Campina, Las Colinas y 7 de
Agosto).

Cuadro 1. Frecuencias alélicas de los
marcadores fenotipicos en las poblaciones
de palomas domésticas (Columba livia)
(n=1402) en Sincelejo, Sucre (2016-2017)

Fenotipo Marcador Frecuencia

plumaje (C"): T-Pattern ~ 0.1458

Coloracién v yop Red 00882

primaria

Spread (S): Spread 0.0282

Grizzle G): Grizzle 0.1317
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El alelo Checker (C) present6 las ma-
yores frecuencias (0.229), seguida por el alelo
T-Pattern (CT). Las frecuencias mas bajas
corresponden al alelo Spread (S) con un pro-
medio de 0.028 (Cuadro 1). Ademas, se ob-
servo que el alelo Spread (S) presentaba una
baja diferenciacion de las frecuencias alélicas
entre las colonias, mientras que el alelo
Checker (C) tenia la mayor variacion de las
frecuencias (Figura 1).

El marcador que determina Patron del
plumaje obtuvo la heterocigosidad esperada
més alta con un promedio de H = 0.535,
mientras que el marcador Spread presentd
los valores mas bajos (0.054), con un prome-
dio general de H =0.241. Asimismo, los va-
lores de heterocigosidad esperada del mar-
cador Grizzle fueron los mas variables entre
las colonias (Figura 2).

El coeficiente de diferenciacion
genética en la poblacion total (G, = 0.01438)
muestra que el 1.48% de la diversidad
genética se encuentra entre las poblaciones
y un 98.52% dentro de las poblaciones, sefa-
lando que las 24 poblaciones comparten una
gran proporcion de la diversidad total (Hartl
y Clark, 1997), generando un elevado flujo
genético entre las subpoblaciones (Nm =
33.317; Cuadro 2).

En el presente estudio el numero pro-
medio de migrantes por generacion entre po-
blaciones fue de 33 individuos, valor superior
al estimado por Pifiero et al. (2008) de cua-
tro, donde a dichas poblaciones las describe
como una gran poblacion panmictica. Este
valor refleja las reducidas distancias genéticas
entre las colonias, con valores de distancias
genéticas que oscilan entre D, =0.0001 (El
Zumbado y Botero) y D, ., = 0.0206 (Centro
Parroquia y El Progreso) con un promedio
de D, = 0.0070 (Cuadro 3).

El dendrograma (Figura 3) mostrd la
conformacioén de tres grupos: uno ubicado en
la zona céntrica de Sincelejo y dos grupos en
la periferia de la ciudad.
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DiScUSsION

En Sincelejo se mantuvo la preferencia
de las palomas por la zona céntrica, evento
similar a lo reportado por otros autores
(Sacchi et al., 2002; Giunchi et al., 2007,
Hetmaiiski y Jarosiewicz, 2008; Senar et al.,
2009), especificamente por la zona comer-
cial e historica, donde se present6 el mayor
numero de individuos. La predileccion hacia
estos lugares se debe a la abundancia de ne-
gocios informales de venta de comidas y la
comercializacion de diferentes tipos de gra-
nos que generan desechos organicos que sir-
ven de alimento a las palomas. Ademas, es-
tas zonas presentan buenos sitios de
anidamiento y lugares de refugio que favore-
cen la conglomeracion de palomas (Ferman
etal., 2010).

El alelo de mayor frecuencia en la po-
blacién de Sincelejo fue Checker (C =
0.229), similar a lo reportado por Pardo et al.
(2014) para la ciudad de Bogota (C = 0.382).
Asimismo, se destaca una alta frecuencia
para el alelo Grizzle (G=0.1317) (Cuadro 1)
en comparacion con Bogota (Pardo ef al.,
2014) y Monteria (Begambre, 2014), las cua-
les presentan frecuencias de G =0.021 y G
= 0.04, consecutivamente. También se en-
contraron frecuencias alélicas altas del mar-
cador Ash—-red (B* = 0.088) respecto a Bo-
gota (0.045) y Monteria (0.03).

Obukhova (2007) postula la correlacion
entre la temperatura media ambiental y la
coloracion de las palomas domésticas, encon-
trandose un mayor niimero de aves melanicas
en zonas frias con respecto a las zonas cali-
das; evento que puede estar favoreciendo las
bajas frecuencias de alelos que expresan co-
lores melanicos en Sincelejo (C=0.2290, T=
0.1458 y §=0.0282) y favoreciendo dichos
alelos en Bogota (C = 0.382 y S = 0.250;
Pardo et al., 2014).

La distribucion de los polimorfismos en
Sincelejo no esta asociada a posibles casos
de contaminacion, debido a la concentracion

Rev Inv Vet Peru 2018; 29(1): 55-63



Variabilidad genética de las palomas domésticas en Sincelejo-Sucre

0.40

0.244

Figura 1. Frecuencias de las mutaciones del patron y coloracion del plumaje de C: Checker,
T: T-Pattern; B': Ash-red; S: Spread; G: Grizzle en poblaciones de palomas
domésticas (Columba livia) (n=1402) en Sincelejo, Sucre (2016-2017)
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Figura 2. Heterocigosidad esperada de los cuatro genes morfologicos en poblaciones

de palomas domésticas (Columba livia) (n=1402) en Sincelejo, Sucre (2016-
2017)
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Cuadro 2. Distribucion de la diversidad genética de la poblacion de Columba livia en
Sincelejo, Sucre (2016-2017)

Marcadores Hr Hs Dsr Gsr Nm

Patrones primarios 0.5354 0.5275 0.0080 0.0149 32.9981
Coloracion primaria 0.1608 0.1592 0.0016 0.0098 50.7577
Spread 0.0547 0.0543 0.0004 0.0070 70.7753
Grizzle 0.2287 0.2241 0.0045 0.0199 24.6856
Media 0.2449 0.2413 0.0036 0.0148 33.3171

Hr= Diversidad genética total; Hs= Diversidad dentro de las poblaciones; Dst: Diversidad entre
poblaciones; Gst: Coeficiente de diferenciacién genética; Nm: NUmero de migrantes

Cuadro 3. Distancias genéticas de Nei entre pares de colonias de la poblacion de palomas
domésticas (Columba livia) en Sincelejo, Sucre (2016-2017)

1 2 3 4 5, 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24

0.0024

0.0023 0.0002

0.0055 0.0058 0.0080

0.0073 0.0048 0.0062 0.0069

0.0056 0.0054 0.0075 0.0011 0.0033

0.0016 0.0027 0.0033 0.0035 0.0032 0.0023

0.0028 0.0016 0.0027 0.0018 0.0058 0.0024 0.0024

0.0070 0.0069 0.0094 0.0004 0.0059 0.0006 0.0041 0.0025

10 0.0047 0.0018 0.0032 0.0033 0.0015 0.0017 0.0021 0.0016 0.0031

11 0.0066 0.0039 0.0056 0.0045 0.0005 0.0018 0.0024 0.0039 0.0039 0.0007

12 0.0130 0.0067 0.0080 0.0129 0.0020 0.0081 0.0076 0.0098 0.0119 0.0037 0.0024

13 0.0206 0.0153 0.0189 0.0111 0.0047 0.0063 0.0125 0.0132 0.0081 0.0069 0.0045 0.0062

14 0.0053 0.0045 0.0064 0.0017 0.0021 0.0002 0.0017 0.0025 0.0013 0.0010 0.0008 0.0060 0.0057

15 0.0068 0.0044 0.0060 0.0046 0.0007 0.0018 0.0023 0.0043 0.0041 0.0010 0.0001 0.0025 0.0049 0.0009

16 0.0058 0.0043 0.0065 0.0033 0.0013 0.0010 0.0016 0.0038 0.0028 0.0013 0.0004 0.0044 0.0055 0.0034 0.0045

17 0.0102 0.0102 0.0122 0.0063 0.0025 0.0028 0.0041 0.0086 0.0053 0.0045 0.0020 0.0060 0.0048 0.0020 0.0015 0.0010

18 0.0090 0.0066 0.0088 0.0050 0.0009 0.0016 0.0037 0.0056 0.0037 0.0018 0.0004 0.0034 0.0026 0.0009 0.0005 0.0006 0.0012

19 0.0047 0.0008 0.0019 0.0046 0.0043 0.0041 0.0040 0.0011 0.0048 0.0010 0.0033 0.0063 0.0113 0.0036 0.0039 0.0045 0.0097 0.0052

20 0.0076 0.0050 0.0070 0.0033 0.0012 0.0011 0.0030 0.0037 0.0025 0.0009 0.0003 0.0036 0.0037 0.0005 0.0003 0.0004 0.0018 0.0003 0.0037

21 0.0149 0.0119 0.0139 0.0115 0.0024 0.0061 0.0073 0.0123 0.0098 0.0057 0.0025 0.0029 0.0036 0.0046 0.0021 0.0028 0.0014 0.0018 0.0112 0.0029

22 0.0046 0.0072 0.0090 0.0020 0.0048 0.0009 0.0017 0.0041 0.0019 0.0039 0.0035 0.0114 0.0099 0.0012 0.0033 0.0017 0.0027 0.0033 0.0072 0.0030 0.0074
23 0.0128 0.0095 0.0128 0.0037 0.0050 0.0021 0.0080 0.0056 0.0019 0.0036 0.0037 0.0092 0.0030 0.0025 0.0043 0.0039 0.0057 0.0027 0.0057 0.0023 0.0078 0.0054
24 0.0107 0.0120 0.0144 0.0052 0.0043 0.0022 0.0047 0.0088 0.0040 0.0057 0.0034 0.0095 0.0055 0.0021 0.0029 0.0018 0.0005 0.0020 0.0111 0.0026 0.0034 0.0017 0.0051

(=R IAEN - T, B S VU N

1: Parroquia; 2: Mercado Nuevo; 3: Mercado Viejo; 4: Comando de la Policia; 5: Villa Mady; 6: Espafia; 7: Plaza
Majagual; 8: La Narcisa; 9: Las Mercedes; 10: Mochila; 11: Botero; 12: Las Américas; 13: El Progreso; 14: San Vicente;
15: El Zumbado; 16: La Campifia; 17: Las Colinas; 18: El Cortijo; 19: Berbel; 20: El Bosque; 21: Majagual; 22: La Manga;
23: Uribe Uribe; 24: 7 de Agosto

de palomas de coloraciones claras en sitios
con elevado trafico, escenarios con poten-
ciales efectos genotoxicos (Carranza, 2011);
resultados no acorde con la seleccion natural
bajo «melanismo industrial», en la cual, la

cuerpo, ayudando a la desintoxicacion en pa-
lomas de coloracion oscura (Chatelain ef al.,
2014); ni a efectos de endoparésitos, tenien-
do en cuenta que las palomas melanicas pre-

melanina captura iones de metales pesados y
los almacenan en plumas y partes inertes del
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sentan una mayor habilidad en el control de
infecciones (Jacquin et al., 2013).
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Figura 3. Arbol UPGMA obtenido a partir de las distancias genéticas de Nei (1972) que muestra
las relaciones entre las colonias de palomas domésticas de Sincelejo

Sincelejo mostrd una heterocigosidad
intermedia (H, = 0.241) respecto a lo repor-
tado para Bogota con H = 0.273 (Pardo et
al., 2014), Monteria con H = 0.16
(Begambre, 2014) y Lorica con H_ = 0.365
(Causil et al., 2016), debido posiblemente a
que su pool genético inicial, sin efectos am-
bientales ni intervencion humana, que hace
que no cambien las frecuencias de los mar-
cadores con el tiempo (Caujapé, 2006;
Hetmafiski y Jarosiewicz, 2008).
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Sincelejo present6 la menor diferencia-
cion genética entre las colonias frente a lo
reportado en Bogota (Pardo et al., 2014) y
Monteria (Begambre, 2014) debido al efecto
del reciente incremento demografico en
Sincelejo (Chavez, 2016), lo que ha permitido
la expansion de las palomas a nuevos territo-
rios sin que haya transcurrido el tiempo sufi-
ciente para que ocurra una diferenciacion
genética de las poblaciones nuevas; ademas,
es importante mencionar que el tamafio
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muestral fue menor en las ciudades reporta-
das, lo que tedricamente incrementaria la di-
ferenciacion interpoblacional generado por la
deriva genética (Demarchi, 2009).

El elevado flujo genético encontrado en

Sincelejo (Nm=33.31; Cuadro 2), permite
deducir que las poblaciones se encuentran
muy relacionadas genéticamente, exhibiendo
una escasa diferenciacion interpoblacional.

CONCLUSIONES

La poblacion de palomas de Sincelejo
mostrd la mayor frecuencia alélica para
C=0.2290y lamenor para B4=0.0882,
predominando los marcadores que ex-
presan coloraciones claras, asociadas a
condiciones ambientales especificas,
como las temperaturas elevadas.

La diversidad genética encontrada fue
moderada, mostrando a la poblacion de
palomas no estar bajo influencia de se-
leccion o deriva genética que modifique
el pool genético originario.

Existe una baja diferenciacion
interpoblacional en las colonias de palo-
mas debido al elevado flujo genético y
expansion demografica reciente; feno-
menos que evitan la deriva genética, prin-
cipal fuente de diferenciacion poblacional
de esta especie sinantropica.
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