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Diversidad Genética de Palomas Domésticas (Columba livia) en
Lorica, Colombia, Utilizando Genes que Codifican la

Coloración del Plumaje

GENETIC DIVERSITY OF THE DOMESTIC PIGEON (Columba livia) IN LORICA, COLOMBIA

USING GENES THAT ENCODE PLUMAGE COLOUR

Luis Alfonso Causil Vargas1,3, Adrián Rodríguez De La Barrera1,
Orlando Causil Vargas2

RESUMEN

El objetivo de este trabajo fue evaluar la diversidad genética de las poblaciones de
palomas domésticas (Columba livia) en Lorica, Colombia, utilizando genes que codifi-
can la coloración y diseño del plumaje. Se realizaron muestreos aleatorios en seis colo-
nias entre noviembre y diciembre de 2015. Mediante excursiones urbanas, observación
directa y registros fotográficos se estudiaron 356 palomas. Se utilizaron los marcadores
autosómicos que codifican la coloración y diseño del plumaje: Grizzle (G), Spread (S),
Checker (C), y el locus ligado al sexo Ash-Red (B). Los parámetros genéticos de frecuen-
cia alélica, diversidad genética, equilibrio Hardy-Weinberg y estructura poblacional fue-
ron calculados a través del programa PopGene 1.31, la estructura genética y la distancia
genética mediante el programa FSTAT v. 2.9.3.2, y el dendrograma se realizó con el pro-
grama MEGA 5. Los marcadores Spread y Checker fueron los de mayor frecuencia,
mientras el marcador Ash-Red presentó los valores más bajos. Se obtuvo escasa diferen-
ciación genética entre las poblaciones y un elevado flujo génico, por lo que se asume
ausencia de consanguinidad. Además, se observó un exceso de heterocigotos y ausen-
cia de equilibrio Hardy-Weinberg, y se evidenció posible selección natural para el marca-
dor Spread.

Palabras clave: frecuencias alélicas, diversidad genética, flujo génico, equilibrio Hardy-
Weinberg
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ABSTRACT

The aim of this study was to evaluate the genetic diversity of populations of domestic
pigeons (Columba livia) in Lorica, Colombia using genes that encode plumage color.
Random sampling were made in six colonies between November and December 2015.
Through urban excursions, direct observation and photographic records, 356 pigeons
were studied. Autosomal markers that encode plumage coloration and design were used:
Grizzle (G), Spread (S), Checker (C), and sex-linked locus Ash-Red (B). The genetic
parameters allele frequencies, genetic diversity, Hardy-Weinberg equilibrium and
population structure were calculated by PopGene 1.31, genetic structure and genetic
distance by FSTAT v.2.9.3.2 and the dendrogram was made using the program MEGA 5.
Spread and Checker markers were the most frequent, while Ash-Red marker presented
the lowest values. Low genetic differentiation was obtained among populations and high
gene flow and therefore, it is assumed absence of inbreeding. Besides, an excess of
heterozygotes and absence of Hardy-Weinberg equilibrium was observed, and possible
natural selection for the Spread marker was evident.

Key words: allele frequencies, genetic diversity, gene flow, Hardy-Weinberg equilibrium

INTRODUCCIÓN

Las poblaciones naturales, dentro o en-
tre especies, tienen implicaciones importan-
tes, debido a su potencial en cripsis,
especiación, adaptación y selección
sexual. Los cambios en la coloración se pro-
ducen en escalas de tiempo evolutivas
sorprendentemente cortos, mientras que la
repetición de patrones de colores similares a
través de grandes distancias filogenéticas es
común (Poelstra et al., 2015).

Estudios de mecanismos selectivos que
permiten el mantenimiento de polimorfismo
en poblaciones naturales de palomas domés-
ticas han demostrado cómo un espectro de
codificación y mutaciones reguladoras en un
pequeño número de genes puede interactuar
para generar diversidad fenotípica sustancial
en un modelo clásico de evolución darwiniana
(Domyan et al., 2014).

La paloma es probablemente originaria del
sur de Asia, desde donde inició su migración a
todo el continente, África, Europa y resto del
mundo. Inicialmente vivían en acantilados ro-

cosos inaccesibles, donde anidaban en las
oquedades de las paredes y se desplazaban a
los campos cercanos en busca de alimento,
razón por la cual posiblemente desarrollaron
un mecanismo especial de orientación, basa-
do en la vista y en una gran memoria. La
paloma se encuentra entre las aves que for-
man colonias de mayor éxito de las ciudades,
donde viven en estado de semidomesticación
(Giunchi et al., 2012; Pardo et al., 2015b).

La paloma doméstica (Columba livia)
puede alcanzar los 36 cm y pesar hasta 360 g.
El color de su plumaje es muy diverso, siendo
más común el color gris en cabeza, cola y
alas, con dos franjas negras al final de las
alas, una franja negra y ancha en la cola y las
patas rojas. La cabeza es generalmente os-
cura y con frecuencia presenta una
iridiscencia verde-púrpura (Olalla et al.,
2009). No obstante, el plumaje es muy varia-
ble entre individuos, observándose animales
de color blanco, negro, café, manchados y
variaciones de estos colores. Además, pre-
senta pico oscuro con cara blanca en la base,
patas rojizas y no presenta dimorfismo sexual
(Casanova, 2013).
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Las bases genéticas responsables del
color y diseño del plumaje en las poblaciones
de palomas domésticas han sido descritas
(Haag,1987; Hetmañski y Jarosiewicz, 2008;
Ferman et al., 2010; Čanády y Mošanský,
2013).

En Colombia, Pardo et al. (2015a) rea-
lizaron la caracterización genotípica de la
paloma doméstica de la ciudad de Bogotá,
utilizando genes que codifican la coloración
y diseño del plumaje. Asimismo, se dispone
de un estudio donde se determinó la abun-
dancia y distribución de la paloma doméstica
en Montería, Córdoba (Begambre y Pardo,
2015), y otro donde se determinó la densidad
poblacional en el antiguo mercado de la ciu-
dad de Sincelejo, Sucre (Sánchez, 2015).

Los marcadores fenotípicos relaciona-
dos con la coloración constituyen una valio-
sa herramienta en estudios donde se analiza
la estructura genética de las poblaciones de-
bido a su gran contenido informativo, bajo
costo, fácil manipulación e identificación en
campo y rápida obtención de resultados (Par-
do et al., 2015b). Por esta razón, dada la es-
casa información existente sobre estos estu-
dios y la gran presencia de palomas en am-
bientes urbanos, el presente estudio tuvo
como objetivo analizar la diversidad genética
de la paloma doméstica (Columba livia) en
el municipio de Lorica, Córdoba, Colombia,
mediante genes que codifican la coloración
y diseño del plumaje.

MATERIALES Y MÉTODOS

El estudio se realizó en la zona urbana
de Lorica (09º13’54" Latitud Norte y
75º49’11" Longitud Oeste), con una tempe-
ratura promedio de 28 °C. Se recolectaron
muestras de seis colonias localizadas en Pla-
za de Bolívar, Plaza de la Cruz, Mercado
Público, La Troncal, Estadio 3 de Mayo y
Estadio Santa Teresita.

Se realizaron muestreos aleatorios en-
tre noviembre y diciembre de 2015 mediante
excursiones urbanas, observación directa y
registros fotográficos. Se realizó una clasifi-
cación fenotípica de cada individuo de las
bandadas de palomas (n=356). Se estudió toda
el área urbana del municipio (7.3 km²), y se
hicieron transeptos entre 500 m2 y 1 km2, de-
marcándose una ruta.. Cada ruta fue utilizada
una sola vez con la finalidad de evitar el
remuestreo. Se registró la presencia o au-
sencia de los marcadores autosómicos que
codifican para el diseño y coloración de plu-
maje, siguiendo el modelo y metodología pro-
puesto por Pardo et al. (2015a): Grizzle (G),
Spread (S), Checker (C), y el locus ligado
al sexo Ash-Red (B).

Las frecuencias alélicas de cada mar-
cador a nivel poblacional y global, así como
las medidas de diversidad genética estableci-
das por Nei (1973) correspondientes a la
heterocigosidad esperada (He), heteroci-
gosidad esperada de la población total (H

T
),

coeficiente de diferenciación genética (G
ST

),
flujo génico (Nm), equilibrio Hardy-Weinberg
y la distancia genética de Nei (1972) entre
las poblaciones fueron estimadas a través del
programa PopGene 1.31 (Yeh et al., 1999).
La estructura genética de las poblaciones,
atendiendo a los índices de fijación propues-
tos por Wright (F

IS
, F

IT
 y F

ST
), fue calculada

mediante el programa FSTAT v. 2.9.3.2
(Goudet, 1995).

La elaboración del dendrograma que
representa los valores estimados de distan-
cia genética se realizó a través del método
UPGMA (Unweighted Pair Group
Methodwith Arithmetic Mean), empleando el
programa MEGA 5.2 (Tamura et al., 2011).

RESULTADOS

Frecuencias Alélicas

Las frecuencias alélicas para cada
subpoblación (Cuadro 1) mostraron que el gen
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Spread fue el más frecuente, principalmente
en las subpoblaciones Estadio 3 de Mayo
(p=0.6333), La Troncal (p=0.5673) y Plaza
de la Cruz (p=0.5250).

En segundo lugar, la mayor frecuencia la
evidenció el marcador Checker en las colonias
de Plaza de la Cruz (p=0.5250) y Mercado
Público (p= 0.5182). Por su parte, el marcador
Ash-Red, responsable de la presencia de pro-
ducir palomas de plumaje rojo, mostró las me-
nores frecuencias tanto a nivel global (p=0.0702)
como en las subpoblaciones.

Diversidad Genética

El nivel medio de variabilidad genética
de cada marcado fue relativamente bajo
(Cuadro 2). La heterocigosidad esperada más
alta se encontró para el marcador Spread
(0.5005) y la más baja para el marcador Ash-
Red (0.1259). Asimismo, los valores de
heterocigosidad observada fueron bajos, sien-
do entre un máximo de 0.0169 para el mar-
cador Checker y un mínimo de 0.0000 para
el gen Ash-Red.

Cuadro 1. Frecuencias alélicas de marcadores fenotípicos en poblaciones de palomas 
domésticas (Columba livia) en Lorica, Córdoba, Colombia (2015) 

 

Poblaciones 
Locus 

Grizzle (G) Spread (S) Checker (C) Ash-Red (B) 

Plaza de Bolívar 0.3824 0.4853 0.4412 0.0294 

Plaza de la Cruz 0.1750 0.5250 0.5250 0.1250 

Mercado Público 0.2091 0.4455 0.5182 0.0636 

La Troncal 0.2596 0.5673 0.3269 0.0577 

Estadio 3 de Mayo 0.1000 0.6333 0.2500 0.0667 

Estadio Sta Teresita 0.1579 0.4605 0.4079 0.0789 

Total  0.2140 0.5194 0.4115 0.0702 

 

Cuadro 2. Índice de diversidad genética de Nei (1973) de marcadores autosómicos que 
codifican para el diseño y coloración de plumaje en la paloma doméstica 
(Columba livia) a través de la heterocigosis esperada (He) y heterocigosidad 
observada (Ho)  

 

Locus  He Ho P- value 

Grizzle 0.3458 0.0056 0.1742 

Spread 0.5005 0.0112 0.1661 

Checker 0.4883 0.0169 0.1740 

Ash-Red 0.1259 0.0000 0.1289 

Promedio  0.3651 0.0084  
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Las poblaciones en el test de equilibrio
Hardy-Weinberg a nivel global reportaron
valores altos para Chi cuadrado evidencian-
do ausencia de equilibrio.

Diferenciación Genética y Flujo Génico

El nivel de diferenciación genética en la
población de palomas domésticas de Lorica
fue muy bajo (G

ST
=0.027), lo cual indica que

aproximadamente el 2.7% de la variación
detectada se debe a diferencias entre las po-
blaciones. Es así que las seis subpoblaciones
no fueron significativamente diferentes para
los marcadores en estudio, de allí que se de-
bería realizar una subestructura de la pobla-
ción para un mejor análisis.

El valor de flujo génico (Nm=7.654)
permite suponer que las poblaciones mantie-
nen un grado de intercambio genético,
asumiéndose un total de aproximadamente
ocho migrantes por generación. Asimismo, la
cifra obtenida resultó ser mayor que 1, lo que
indica que las subpoblaciones se comportan
como una sola población.

Estructura Poblacional

La correlación entre los genes de los
individuos y los de la subpoblación se repre-
senta por F

IS
 (Cuadro 3). Los valores negati-

vos de F
IS
 para todos los marcadores eviden-

cian un exceso de heterocigotos de los indivi-
duos con respecto a cada población y, por lo
tanto, se asume ausencia de consanguinidad.

La correlación entre los genes de los
individuos y los de la población total se repre-
senta por F

IT
, y corresponde a la endogamia

total. Este índice mostró, en forma similar,
exceso de heterocigotos de los individuos con
respecto a la población total, abarcando va-
lores de 0.0001 a -0.0613 para los marcado-
res Checker y Spread, respectivamente
(Cuadro 3).

El índice F
ST

 mide la reducción en la
heterocigosis debida a diferenciación genética
entre poblaciones. El valor promedio de F

ST

resultó bajo (-0.0322; Cuadro 3), indicando
poca diferenciación génica existente entre las
poblaciones, lo que sugiere que las frecuen-
cias alélicas son estadísticamente similares
en todas las subpoblaciones; es decir, con
poca diferenciación entre ellas.

Distancia Genética

La distancia genética entre las pobla-
ciones fue baja, siendo Plaza de la Cruz y
Mercado Público las poblaciones más cerca-
nas (Cuadro 4), mientras que la colonia Pla-
za de la Cruz y la colonia Estadio Santa
Teresita resultaron ser las de mayor diferen-
cia génica.

Cuadro 3. Valores de los estadísticos F para cada marcador en la población global de 
palomas domésticas (Columba livia) en Lorica, Colombia (2015) 

 

 FIT FST FIS 

Ash-Red -0.0306 -0.0291 -0.0477 

Grizzle -0.0416 -0.0409 -0.0170 

Spread -0.0613 -0.0589 -0.0402 

Checker 0.0001 0.0001 -0.0126 

Promedio -0.0333 -0.0322 -0.0293 
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El dendrograma (Figura 1) evidencia la
similaridad genética entre las colonias de Pla-
za de la Cruz y Mercado Público a las cuales
se asocia la colonia Estadio Santa Teresita, y
estas tres con Plaza de Bolívar. Por otro lado,
las colonias La Troncal y Estadio 3 de Mayo
mostraron similitud. No obstante, los valores
de la distancias resultaron ser poco significa-
tivos, lo que permite deducir que las
subpoblaciones se encuentran genéticamente
muy relacionadas.

DISCUSIÓN

La alta frecuencia de los marcadores
melánicos Spread y Checker en esta inves-
tigación coinciden con otros estudios (Èanády
y Mošanský, 2013; Pardo et al., 2015). La
prevalencia de fenotipos oscuros en aves es
generalmente coherente con fluctuaciones
constantes de presión natural como la selec-
ción, que mantienen la heterogeneidad de
coloración, basada en el grado de melanina,
entre y dentro de poblaciones. Es así que la

coloración puede variar con la historia de vida
y las características morfológicas, fisiológi-
cas y de comportamiento en el espacio y en
el tiempo (Hõrak y Männiste, 2016).

Bajo restricción de alimentos, las hem-
bras de fenotipos más oscuros tienden a te-
ner una producción más alta de huevos y, por
otra parte, las crías bajo condiciones limita-
das de alimentos, tienen una masa corporal
superior al nacer cuando son descendientes
de progenitores ‘oscuros’ (Jacquin et al.,
2012). Esto sugiere un efecto genético posi-
tivo de individuos más oscuros, en condicio-
nes de alimentación limitada. En contraste,
cuando la comida es abundante, hembras de
fenotipos claros y oscuros tienen produccio-
nes similares de huevos, pero los adultos más
oscuros pierden significativamente menos
masa corporal que sus congéneres más cla-
ros (Jacquin et al., 2011).

Otro factor que estaría relacionado con
elevada frecuencia de marcadores melánicos
tiene que ver con la susceptibilidad a parási-

Cuadro 4. Matriz de distancia genética (Nei, 1972) entre poblaciones de paloma doméstica 
(Columba livia) en Lorica, Colombia (2015) 

 

 
Plaza de 
Bolívar 

Plaza de la 
Cruz 

Mercado 
Público 

La Troncal 
Estadio 3 
de Mayo 

Estadio Sta 
Teresita 

Plaza de 
Bolívar 

--      

Plaza de la 
Cruz 

0.0205 --     

Mercado 
Público 

0.0125 0.0019 --    

La Troncal 0.0111 0.0183 0.0200 --   

Estadio 3 
de Mayo 

0.0473 0.0308 0.0412 0.0096 --  

Estadio Sta 
Teresita 

0.0173 0.660 0.0035 0.0087 0.0171 -- 
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tos. La paloma doméstica tiene usualmente
alta carga parasitaria (Naupay et al., 2015).
Los individuos melánicos reflejan menor sus-
ceptibilidad a endoparásitos, y tienen una ma-
yor respuesta inmune frente a ellos, que indi-
viduos de fenotipos más claros (Jacquin et
al., 2011). Esta «asociación genética» trae-
ría como consecuencia que el parasitismo
podría desempeñar un papel fundamental en
el mantenimiento del polimorfismo de color
en las poblaciones naturales (Jacquin et al.,
2011).

En otro estudio se encontró que los
fenotipos más claros estaban menos
parasitados que fenotipos oscuros en ambien-
tes suburbanos, pero se vieron afectados ne-
gativamente por el aumento de la urbaniza-
ción, en tanto que en fenotipos oscuros no
hubo diferencia significativa, mostrando un

comportamiento por igual de cargas parasi-
tarias en todos los ambientes (Jacquin et al.,
2013). Por lo tanto, esos resultados sugieren
que la coloración podría reflejar estrategias
alternativas para hacer frente a la urbaniza-
ción a través de diferentes exposiciones o
susceptibilidad a parásitos (Naupay et al.,
2015). En el presente estudio era de esperar-
se que las mayores frecuencias alélicas las
mostrarían los marcadores melanóticos como
Spread y Checker, indicando que la distribu-
ción espacial de las palomas podría estar con-
dicionadas a las presiones parasitarias, con-
llevando a una relación de variabilidad de
fenotipos según el grado de urbanización.

La desviación del equilibrio de Hardy-
Weinberg para los marcadores estudiados
puede obedecer a diversas causas. El exce-
so de heterocigotos podría atribuirse a facto-

Figura 1. Dendrograma basado en las distancias genéticas (Nei, 1972) entre las poblaciones de
paloma doméstica (Columba livia) en Lorica, Colombia, obtenido bajo el método
UPGMA
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res evolutivos como la selección natural, pues
los individuos melánicos confieren ventaja
selectiva sobre fenotipos claros. Otro aspec-
to sería la cercanía geográfica entre las
subpoblaciones, lo que ocasiona un aumento
considerable del flujo génico entre ellas, dado
que la existencia de un alto intercambio de
genes previene eventos de endogamia al in-
terior de las poblaciones (Correa et al., 2015).
Esto conllevaría a un aumento de genotipos
heterocigotos en la población.

El grado de flujo génico permite inferir
que las subpoblaciones se encuentran muy
relacionadas genéticamente y se comportan
como una metapoblación. Si la tasa efectiva
de migración Nm es mayor que 1, está ligada
al apareamiento aleatorio entre individuos, la
deriva génica es despreciable y el flujo génico
hace que todas las poblaciones evolucionen
de manera cohesiva como un conjunto, situa-
ción a la cual se atribuye la aproximación de
todas las poblaciones desde el punto de vista
estructural (Rodríguez et al., 2013).

El exceso de heterocigotos obtenidos a
través de los distintos índices de fijación (F

IS

y F
IT

) en cada una de las subpoblaciones
estudiadas evidenciaron que se comportan
como una estructura casi homogénea, pues
un alto intercambio genético supera los efec-
tos de la deriva génica y evita la distinción
local, mostrando bajos índices de diversidad
genética, de allí que el grado de diferencia-
ción genética entre las subpoblaciones fue bajo
(G

ST
= 0.027). Los niveles de diferenciación

genética se incrementan significativamente
con la distancia geográfica que separa las
poblaciones (Jacob et al., 2015). En el caso
del presente estudio, este hecho no solo po-
dría estar relacionado por la cercanía geo-
gráfica de las subpoblaciones, sino por facto-
res evolutivos como la selección natural y la
densidad poblacional antrópica, pues existe
una correlación entre las densidades
poblacionales antrópicas y las densidades
poblacionales de palomas (Przybylska et al.,
2012).

Las distancias génicas encontradas en-
tre las subpoblaciones podrían justificarse por
el alto flujo génico entre ellas debido a la cer-
canía geográfica. Otra posibilidad es que los
procesos selectivos sean unificantes y ejer-
zan presiones similares en todas las
subpoblaciones y la similitud sea simplemen-
te un fenómeno de convergencia evolutiva.
Sin embargo, la homogeneización por flujo
genético parece muy factible y sería la causa
principal de que la subestructura poblacional
se deprecie, y se hagan los respectivos análi-
sis como una metapoblación.

En los resultados del dendograma se
debe considerar que la cercanía genética de
las poblaciones es directamente proporcional
a la cercanía geográfica (Cruz-Salazar et al.,
2014).

CONCLUSIONES

 El marcador fenotípico de mayor fre-
cuencia fue Spread, posiblemente favo-
recido por las condiciones ecológicas y
factores pleiotrópicos que evidencian una
posible selección natural.

 La diversidad genética total fue mode-
rada. La mayor parte de la diversidad
génica se encontró dentro de poblacio-
nes y poca entre poblaciones, evidencian-
do que las poblaciones locales compar-
ten una gran proporción de la diversidad
total, comportándose como una sola po-
blación.

 Hubo ausencia del equilibrio de Hardy-
Weinberg para todos los marcadores,
posiblemente debido a la selección natu-
ral y presiones del ambiente en la diná-
mica poblacional.
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