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Abstract: Genetic methods for the reintroduction of primates Saguinus, Aotus and Cebus (Primates:
Cebidae) seized in Bogota, Colombia. Primates are one of more confiscated taxa by the environmental
authorities in Bogota, Colombia. During 2008, 133 monkeys were confiscated; samples from 115 of them were
sequenced by the mitochondrial cythocrome oxidase II gene (mtCOII) and 112 sequences obtained were of high
quality. These sequences were compared with those obtained by our research group from individuals directly
sampled in the field, with precise geographic origin. So, a more specific geographic area of the Colombian ter-
ritory could be considered for a correct rehabilitation treatment during the reintroduction of these confiscated
animals. The main results with five primate species were: 1- For all the specimens analyzed of Saguinus leu-
copus, they could be liberated in any geographical area of its distribution range, since only one gene pool was
found. 2- For the 14 Aotus sp. individuals sequenced from the SDA (Environmental District Secretariat), one
of them (4. vociferans) was coming from the Amazon, seven exemplars belonged to 4. griseimembra from the
Magdalena Valley and the Colombian Caribbean coasts, four individuals represented to A. brumbacki from the
Colombian Eastern Llanos, and two were associated to A. azarae azarae from Northern Argentina and Paraguay
(which means that illegal traffic of animals is arriving to Colombia from other South-American countries). 3-
Out 14 Cebus albifrons sequenced, two belonged to the geographical area of C. a. versicolor, one to C. a. pleei,
10 to C. a. leucocephalus and one could be not assigned because its sequence yielded a great genetic divergence
with respect to the other specimens sequenced of this species. 4- The two Cebus capucinus sequenced showed to
be associated to a gene pool found in the Northern of Chocd, Sucre and Cérdoba Departments. 5- Out 11 Cebus
apella sequenced, 10 showed to belong to the gene pool presented in the Colombian Eastern Llanos and highly
related (but differentiable) to Cebus apella apella from the French Guyana. It could be named C. a. fatuellus
sensu Groves (2001). One exemplar sequenced could be not related with the other C. apella analyzed, nor the
related taxa to the aforementioned species (C. a. paraguayanus =C. cay; C. xanthosternos; C. nigritus). Rev.
Biol. Trop. 58 (3): 1049-1067. Epub 2010 September 01.

Key words: Population genetics, molecular markers, neotropical primates, liberation of confiscated fauna,
Saguinus leucopus, Aotus sp, Cebus albifrons, Cebus capucinus, Cebus apella.

En un pais, con la megadiversidad que
posee Colombia, es facil comprender que el
trafico ilegal de fauna sea un problema fre-
cuente. De los 45 millones de habitantes que
habitan Colombia, aproximadamente unos sicte
millones se encuentran en la capital. Esto signi-
fica que una fraccion considerable de la fauna
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ilegalmente traficada en este pais, en algin
momento transitard por la capital colombiana.
La Secretaria Distrital Ambiental (SDA) es
la institucion encargada de recibir, mantener,
rehabilitar y reintroducir, cuando es posible,
esa fauna ilegal decomisada por las autori-
dades pertinentes. Buena parte de esa fauna
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decomisada se obtiene en el Terminal de trans-
porte terrestre y en el Aeropuerto de El Dorado,
Bogota. Una fraccion de la fauna decomisada
estd compuesta por mamiferos, siendo los roe-
dores (sciuromorfos-ardillas-, especialmente)
y los primates, los taxones mas representados.
Uno de los problemas mas acuciantes, es la
reintroduccion de esos ejemplares a su ambien-
te original. No existe una infraestructura fisica
ni un presupuesto econdémico para mantener
en cautiverio toda esa fauna procedente del
trafico ilegal. Sin embargo, es necesario poder
rehabilitar a los ejemplares decomisados para
devolverlos al medio natural del que proceden.
Una problematica es que los datos geograficos,
acerca del origen de los ejemplares intercep-
tados, se desconoce ya sea porque los propie-
tarios de esos animales realmente lo ignoran
(han pasado por multiples manos intermedias),
o porque ofrecen una informacion confusa, o
falsa, para no delatar a los traficantes origi-
nales o los lugares primarios de extraccion de
esa fauna decomisada. Colombia se caracteriza
por contar con multiples eco-regiones con
caracteristicas ambientales muy diferenciadas
(desde una perspectiva macrogeografica: Cari-
be, Choco-Pacifico, cordilleras andinas, llanos
Orientales-Orinoquia y Amazonia), y muchos
taxones poseen poblaciones en varias de esas
macro-regiones ecoloégicamente bien diferen-
ciadas. Templeton (1986, 1989) mostrd que si
existen poblaciones con rasgos particulares, o
caracteristicas genéticas exclusivas, y si estas
poblaciones no son particularmente pequeiias
en sus numeros efectivos, entonces, resulta
vital la conservacion de la historia filogenética
distintiva y las co-adaptaciones correspondien-
tes de cada una de las poblaciones implicadas.
Este autor también sefialé que se deben evi-
tar pérdidas, por hibridacion, de adaptacio-
nes especificas a ambientes exclusivos debido
a que la presencia de depresion exogamica
destruye complejos genéticos perfectamente
co-adaptados a las caracteristicas singulares
de esos ambientes referidos. Por lo tanto, los
animales previamente rehabilitados deben ser
liberados en las zonas geograficas de las cua-
les fueron ilegalmente extraidos. Por ejemplo,

Girman et al. (1995) mostraron la existencia de
tres poblaciones fundamentales del amenazado
perro salvaje africano, o licaon, (Lycaon pic-
tus). Dos de ellas han sufrido un notable decre-
cimiento en los dos ultimos siglos, la del este y
la del oeste africano. La mayor parte de los ani-
males en cautiverio proceden de la poblacion
de Africa del Sur. En un primer momento, se
propuso utilizar los ejemplares mas numerosos
procedentes de Africa del Sur mezclandolos
con los escasos ejemplares del Africa Orien-
tal. Sin embargo, con la utilizacion de RFLP
(Restriction Fragment Length Polymorphism)
aplicados al ADN mitocondrial, se observo
mas de un uno por ciento de divergencia
nucleotidica promedio y la formaciéon de dos
clados monofiléticos, conteniendo cada uno de
ellos tres haplotipos diferentes. Se determind,
siguiendo los requisitos expuestos por Avise &
Ball (1990), que ambos linajes representaban
dos subespecies diferentes y, por lo tanto, se
desestimaron los cruzamientos entre ejempla-
res sudafricanos y del Africa oriental.

Otra consideracion importante es que si
se dan cruzamientos entre ejemplares de dife-
rentes acervos genéticos es posible que en las
primeras generaciones se de algun tipo de hete-
rosis positiva para caracteres cuantitativos (por
ejemplo, aumento de tamafio corporal) pero,
posteriormente, se ha detectado un claro des-
censo en la adaptabilidad de los descendientes
(Lynch 1991).

La determinacion de qué especies y taxo-
nes de primates existe en Colombia es com-
pleja. No existe un consenso claro por parte de
los autores, debido a la cambiante sistematica
y compleja taxonomia de los primates neo-
tropicales. Por ejemplo, Rylands et al. (1997)
determinaron 31 especies y 51 taxones de
primates en Colombia, con cuatro especies y
18 taxones endémicos. Russell A. Mittermeier,
en el prologo del libro de Defler (2003), cita
la existencia de 27 especies y 43 taxones de
primates en Colombia, mientras que Defler
(2003), en el mismo libro, comenta la posible
existencia entre 26 y 32 especies de primates.
Actualmente se sabe que Colombia ocupa la
segunda posicion (junto con Pertl) con respecto
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al numero de diferentes taxones de Primates en
Latinoamérica (después de Brasil) y la sexta
0 séptima posicion mundial en numero de
especies, después de Brasil, Zaire, Camerutn,
Indonesia y Madagascar.

Por ese motivo, se inicido hace afnos una
intensa cooperacion, entre la SDA y el labo-
ratorio de Genética de Poblaciones Molecu-
lar-Biologia Evolutiva del Departamento de
Biologia de la Pontificia Universidad Javeriana
en Bogota, para intentar determinar el posible
origen geografico de una buena parte de los
primates decomisados en Bogota y poder pro-
ceder a su liberacion en regiones geograficas
correctas. Este es un laboratorio que, desde
1996, empezo a recolectar y analizar, con pro-
cedimientos genético moleculares, muestras de
mamiferos neotropicales de un considerable
nimero de especies (carnivoros-incluyendo
félidos, ursidos, canidos, procionidos y musté-
lidos-, cérvidos, tayasuidos, tapiridos, delfines
de rio y mamiferos marinos, algunos roedo-
res, perezosos, armadillos, osos hormigueros
y primates, con especial énfasis en los géneros
Alouatta, Ateles, Lagothrix, Pithecia, Cacajao,
Callicebus, Cebus, Saimiri, Aotus, Saguinus,
Callithrix y Cebuella).

Para determinar aspectos filogenéticos y
filogeograficos con primates neotropicales se
utilizaron las secuencias del gen mitocondrial
citocromo oxidasa II (mtCOII). Se secuencia-
ron aproximadamente entre 600 y 730 pares
de bases (pb) dependiendo de las especies de
primates consideradas. Este gen mitocondrial
se ha utilizado de forma exitosa para determi-
nar la filogenia molecular de diversos primates
neotropicales. Estos son los casos de Aofus
(Ashley & Vaughn 1995, Plautz et al. 2009,
Ruiz-Garcia et al. 2010a), Alouatta (Figueiredo
et al. 1998, Cortés-Ortiz et al. 2003, Ruiz-
Garcia et al. 2010b), Ateles (Collins & Dubach
2000a,b, Nieves et al. 2005, Ruiz-Garcia et
al. 2010c), Cebus apella (Ruiz-Garcia & Cas-
tillo 2010), Cebus capucinus (Ruiz-Garcia et
al. 2010d), Cebus albifrons (Ruiz-Garcia et
al. 2010e), Lagothrix (Ruiz-Garcia & Pinedo
2010a,b,c) y Saguinus leucopus (Ruiz-Garcia

et al. 2010f) y otros calitricidos (Ascunce et al.
2002, Sena et al. 2002).

No obstante, este gen, como otros genes
mitocondriales, puede presentar ciertos proble-
mas para la resolucion de la filogenia de los
primates, tales como la heterogeneidad en la
composicion de bases en cada posicion codo-
nica, diversas tasas de substitucion respecto a
transiciones y transversiones, y saturacion, por
evolucion muy rapida, de la tercera posicion
nucleotidica en los codones. Sin embargo,
Ascunce et al. (2003) demostraron que en estu-
dios a nivel intra-especifico o intra-genérico,
las secuencias de este gen son informativas
desde la perspectiva filogenética, aunque no
para la resolucioén conjunta de todos los géne-
ros de primates neotropicales.

Por lo tanto, aprovechando el conocimien-
to adquirido en la filogeografia molecular de
los géneros y especies de primates referidos
anteriormente, se procedioé a analizar los pri-
mates recibidos por la SDA en el afio 2008,
para proponer las areas geograficas idoneas
para la liberacion de ejemplares decomisados,
mediante la secuenciacion del gen mtCOII y
la comparacion con los primates analizados
previamente y que cuentan con un origen geo-
grafico preciso.

MATERIALES Y METODOS

Una vez que los animales decomisados
llegaron a las instalaciones de la SDA, proce-
dentes del Aeropuerto Internacional El Dorado
o del terminal de transporte terrestre de Bogota,
los animales fueron objeto de un reconocimien-
to veterinario para determinar su estado de
salud. Los animales fueron anestesiados y se
procedio con la extraccion de 1-3ml de sangre
para las pruebas médicas correspondientes.
Una pequeiia fraccion de esa sangre se depositod
en tubos con EDTA disddico para el analisis
genético. Los protocolos seguidos fueron aque-
llos aceptados por el estado colombiano para
el caso de fauna silvestre decomisada. De esos
133 especimenes recuperados, se analizaron,
para este trabajo, 115 muestras que corres-
ponden a cinco de los taxones incautados (tres
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especies de Cebus, una especie de Saguinus
y diferentes taxones del género Aotus). Tres
de esas muestras fallaron en la amplificacion
quedando, entonces, un total de 112 muestras
secuenciadas. Las especies y el numero de
ejemplares de cada una de ellas se puede obser-
var en el Cuadro 1. Porcentualmente, el 51.13%
de los primates decomisados correspondié a
Saguinus leucopus, el 12.03% a Cebus albi-
frons, el 11.28% a Aotus sp, el 10.53% a Sai-
miri sciureus, el 8.27% a Cebus apella, el 3%
a Saguinus oedipus, el 1.5% tanto para Cebus
capucinus como para Callicebus cupreus y el
0.75% a Lagothrix lagotricha. Las especies
cuyos individuos pudieron ser analizados, en
un primer nivel de ejecucion, con secuencias
procedentes de ejemplares muestreados en la
naturaleza fueron: Saguinus leucopus, Aotus
sp., v las tres especies de Cebus. Para S. leu-
copus, se disponian de 47 secuencias de espe-
cimenes con origen geografico conocido. Para
C. albifrons, se contaba con 106 secuencias de
origenes geograficos precisos, representando

CUADRO 1
Composicion de especies de primates decomisados por
la SDA en 2008. En sombreado gris son las especies
analizadas molecularmente con resultados concluyentes
en cuanto al lugar geogrdfico preciso y conveniente para
la liberacion. En blanco, muestras recibidas pero no
analizadas o no incluidas en el presente trabajo

TABLE 1
Species composition of confiscated primates by the SDA
in 2008. In gray shadow, species molecularly analyzed
with clear results regarding their right geographic origins
for liberation purposes. In white, samples received but not
analyzed or not included in the current work

Especie No. de individuos
Cebus albifrons 16
Saguinus leucopus 68
Aotus sp. 15
Cebus apella 11
Cebus capucinus 2
Saguinus oedipus 4
Saimiri sciureus 14
Lagothrix lagotricha 1
Callicebus cupreus 2
TOTAL 133

10 taxones (subespecies “sensu” Hershkovitz
1949) diferentes de esta especie. Para Aotus,
se disponia de 134 secuencias, representando
todos los taxones de Aotus reconocidos hasta la
fecha. Para C. apella, se cont6d con 34 secuen-
cias representando la mayor parte de los taxo-
nes reconocidos en Latinoamérica y con origen
geografico exacto. Finalmente, para C. capucin-
us se dispusieron 112 secuencias representando
todas las poblaciones geograficas reconocidas
en Colombia, Costa Rica y Guatemala. Tam-
bién se podria haber asignado geograficamente
el ejemplar de Lagothrix lagotricha, ya que
se dispone de mas de 160 secuencias de este
taxdn con origen geografico conocido, pero la
extraccion de ADN para ese espécimen no fue
de adecuada calidad. Los ejemplares de Saimiri
decomisados estan proximos a ser asignados,
pero los resultados no estan disponibles para el
presente estudio.

Analisis moleculares: La extraccion del
ADN de las muestras de sangre se realizod
empleando el protocolo estandar de fenol-clo-
roformo (Sambrook et al. 1989). Una vez que
se obtuvo el ADN, se realizo PCR (Reaccion
en Cadena de la Polimerasa) para amplificar
la region del gen mtCOII. Para dicha ampli-
ficacion se obtuvo un volumen final de 50ul,
con 5ul de MgCl,, 6ul de Buffer 10X, 2pul
de dNTP’s (4pmol de cada primer), 2ul de
ADN (50-100ng por pl), 2ul de cada uno de
los cebadores H7766 (5°-AACCATTTCATA-
ACTTTGTCAA-3") y L6955 (5’-CTCTTA-
ATCTTTAACTTAAAAG-3") (Ashley &
Vaughn 1995) y 2ul de Taq Polimerasa GoTaq
(Promega). En el caso de Saguinus leucopus, la
secuencia fue de 701 pares de bases (pb), para
Aotus sp 'y Cebus apella fue de 590pb, para C.
albifrons fue de 696pb y para C. capucinus fue
de 710pb. Todas las secuencias fueron obteni-
das directamente por los autores y ninguna de
ella proviene del GenBank.

Para llevar a cabo la PCR se emple6 un
termociclador Bio-Rad y las condiciones fue-
ron una denaturacion inicial a 95°C por 2min,
y de 35 ciclos que constaron de tres pasos: una
denaturacion a 95°C por 45s, un segundo paso
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de anillamiento a 50°C por 30s y un tercer paso
de extension a 72°C por 35s. Se llevo a cabo
una extension final a 72°C por Smin.

Para determinar la obtencion del amplifi-
cado esperado, se llevd a cabo una electrofore-
sis en gel de agarosa al 2% tefiido con bromuro
de etidio, visualizandose el posible amplificado
en un transiluminador de rayos UV.

Las muestras que amplificaron fueron
purificadas mediante columnas de Qiagen.
Las secuencias fueron obtenidas mediante un
secuenciador automatico de ADN 377A (ABI).
Las muestras fueron secuenciadas en ambas
direcciones y todas las muestras que no presen-
taron una secuencia limpia fueron secuenciadas
hasta dos veces mas.

El gen mtCOII es un gen indispensable
que juega un papel transcendental en el paso
oxidativo terminal del metabolismo energéti-
co, debido a que cataliza la transferencia de
electrones desde el citocromo c¢ reducido a
oxigeno produciendo agua. También es un gen
trascendente en la sintesis de ATP en el proceso
de la fosforilacion oxidativa (Capaldi 1990).
En ciertos primates (platirrinos, catarrinos y
Hominoidea) se observo el doble de la tasa de
substitucién aminoacidica que en los prosimios
(Adkins & Honeycutt 1994) y la variacion
encontrada, tanto en las secuencias nucleotidi-
cas como aminoacidicas, es, en los primates,
muy superior a la encontrada en otros mamife-
ros, como los roedores (Ramharack & Deeley
1987). Por ejemplo, el terminal carboxilico de
la proteina COII es en extremo variable en los
primates neotropicales y muestra adiciones y
deleciones de aminoacidos respecto a lo encon-
trado en otros mamiferos (Adkins & Honeycutt
1994).

Analisis de la Informacién: Los alinea-
mientos de las secuencias de mtCOII se lleva-
ron a cambio manualmente y con el programa
DNA Alignment (Fluxus Technology Ltd). El
primer analisis llevado a cabo fue la aplicacion
del programa FindModel para determinar, entre
28 modelos evolutivos nucleotidicos diferen-
tes, cual era el mas probable. Una vez deter-
minados cuales fueron los modelos evolutivos

optimos, los mismos fueron incorporados a los
siguientes analisis.

Para asignar los ejemplares decomisados,
se emplearon diversas metodologias filogenéti-
cas con tasas de transiciones-transversiones que
oscilaron entre 5:1 a 15:1 (Ashley & Vaughn
1995). Se emplearon diferentes métodos de
distancias genéticas como la de dos parame-
tros de Kimura (1980), la de tres parametros
de Tamura (1992) y la del método Log-Det
(Nei & Kumar 2000) mediante dos algoritmos
para construir arboles filogenéticos, “neighbor-
joining” y UPGMA (Saitou & Nei 1987, Sneath
& Sokal 1973, Tamura et al. 2004). También se
emplearon métodos de maxima verosimilitud,
de maxima parsimonia y dos procedimientos
diferentes con métodos bayesianos (Ronquist
& Huelsenbeck 2003, Drummond & Rambaut
2007). Los programas empleados fueron Mega
4.1, PAUP*4.0b8, MrBayes v. 3.1 y BEAST v.
1.4.8. Se empleraron 1000 repeticiones “boots-
trap” para determinar la robustez de los diver-
sos grupos encontrados, en el caso de los
arboles mostrados en este trabajo.

Para la elaboracion de los arboles filoge-
néticos fue necesario contar con uno o varios
grupos externos (“outgroups”) y de esta manera
poder enraizar correctamente los arboles obte-
nidos. En el caso de las relaciones de Saguinus
leucopus se utilizaron muestras de las especies
del mismo género, S. oedipus (procedentes de
Colombia), S. fuscicollis y S. labiatus (ambos
procedentes de la Amazonia peruana), de varios
taxones de Lagothrix lagotricha (lugens, lago-
tricha y cana) procedentes de Colombia y
Brasil, y de C. albifrons de Colombia. En el
caso de Aotus sp. se emplearon muestras de
Cebus albifrons, Cebus apella, Ateles paniscus,
Ateles chamek y Ateles geoffroyi, procedentes
de Colombia, Brasil, Pert y Guatemala. Para
los arboles de C. albifrons y C. capucinus, se
utilizaron como miembros externos secuencias
de Lagothrix lagotricha lugens procedentes
de Colombia, mientras que para C. apella se
utiliz6 como miembro externo a Aotus azarae
boliviensis procedente de Bolivia. Todas esas
muestras fueron directamente obtenidas en
la naturaleza por el primer autor. Como este
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no es un analisis propiamente filogenético, se
muestra solamente un unico arbol por especie
que presenta, lo mas claramente posible, la
asignacion de los individuos decomisados con
muestras procedentes de la naturaleza.

RESULTADOS

Se presenta el arbol filogenético de los
ejemplares decomisados, Saguinus leucopus,
Fig. 1, Aotus, Fig. 2; Cebus albifrons, Fig. 3;
Cebus capucinus, Fig. 4; Cebus apella, Fig. 5).
Para Saguinus leucopus (Fig. 1), el arbol que
se presenta es mediante el algoritmo “neighbor-
joining” con la distancia de tres parametros
de Tamura (1992). Se observé una muy baja
diferenciacion entre las agrupaciones obtenidas
(valores muy bajos del porcentaje de “boots-
trap”) y muy poca estructuracion en las ramas
del arbol.

En la asignacion de los individuos del
género Aotus, se pudo determinar con exacti-
tud a qué taxones pertenecian los individuos
decomisados. Para ello se muestra un arbol de
maxima parsimonia y 69 ejemplares de Aotus,
no se incluyeron todas las secuencias obtenidas
previamente para este género en el presente
analisis por no ser necesario para ubicar los
ejemplares decomisados (Fig. 2). Se determind
un clado de A. vociferans (68% de “boots-
trap”). En el interior de este clado se encontra-
ron cuatro acervos genéticos diferenciados. Se
observo que uno los individuos decomisados
(SDA16) se agrup6 en el tercer subconjunto
de A. vociferans (32% de “bootstrap”), siendo
esta especie de origen amazdnico. Por lo tanto,
de los ejemplares decomisados por la SDA, los
Aotus procedian de la Amazonia. Se obtuvo
otra agrupaciéon que correspondid a la espe-
cie A. griseimembra (97% de “bootstrap”) de
siete individuos. Un tercer ensamble, altamente
relacionado con el anterior, correspondié a A.
brumbacki (99% de “bootstrap™) en el que se
agruparon cuatro de los individuos.

Para Cebus albifrons, se muestra el arbol
“neighbor-joining” con la distancia de tres
parametros de Tamura (1992) (Fig. 3). Ciertas
agrupaciones muestran ser muy solidas ya que

poseen elevados porcentajes de “bootstrap”,
aunque la relacion entre esas agrupaciones
principales no resultd bien establecida. En el
norte de Colombia aparecen tres clados bien
consolidados: uno conformado por C. a. ver-
sicolor, C. a pleei 'y C. a. cesarae; otro por C.
a. leucocephalus, y un tercero por C. a. mali-
tosus. Igualmente, se detectaron cinco acervos
genéticos diferentes en los Llanos Orientales
y el Amazonas. El Clado I Amazénico estuvo
constituido exclusivamente por ejemplares de
Vaupés. De este clado parece haber descen-
dido el grupo integrado por versicolor-pleei-
cesarae. El Clado II podria estar compuesto por
varios grupos diferentes, pero estarian basica-
mente relacionados con C. albifrons albifrons.
El Clado III se extenderia por la Amazo-
nia brasilefia, colombiana y peruana y podria
representar C. a. unicolor. El Clado 1V estaria
conformado por haplotipos dispersos por la
Amazonia peruana, colombiana y brasilefia y
podrian representar C. a. yuracus. Este grupo
podria haber generado C. a. leucocephalus de
la parte norte de Colombia. El Clado V también
se encontraria disperso por diferentes partes de
la Amazonia colombiana y peruana y habria
dado lugar a C. a. malitosus. Dos individuos
decomisados pertenecieron al grupo versicolor,
uno al grupo pleei, 10 al grupo de leucocepha-
lus y uno no pudo ser asignado a ninguno de los
taxones de C. albifrons analizados, mostrando
una secuencia altamente divergente de los res-
tantes C. albifrons analizados.

En el caso de Cebus capucinus, se presenta
un arbol “neighbor-joining” con la distancia de
dos parametros de Kimura (1980) (Fig. 4). No
se incluyeron todas las secuencias disponibles
de esta especie ya que no fueron necesarias
para la funcion requerida. Se encontraron cua-
tro acervos genéticos. Un primer acervo perte-
neciente a la parte del norte del Choco, Sucre
y Cérdoba; un segundo acervo de la zona norte
del Magdalena, Antioquia y Cauca; un tercero
de Costa Rica y Guatemala; y en cuarto lugar,
ciertos haplotipos diferenciados del Cauca. Los
dos ejemplares analizados procedentes de la
SDA presentaron una fuerte similitud genética
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80, Saguinus leucopus SDA39
4ZI_|— Saguinus leucopus SDA42
Saguinus leucopus SDA26

Saguinus leucopus SDA70
Saguinus leucopus / Antioquia
Saguinus leucopus / Tolima
Saguinus leucopus SDA28
Saguinus leucopus SDA53
Saguinus leucopus SDA91
Saguinus leucopus SDA85
Saguinus leucopus / Tolima
Saguinus leucopus / Antioquia
Saguinus leucopus SDA118
Saguinus leucopus SDA122
Saguinus leucopus SDA119

2| Saguinus leucopus SDA31
Saguinus leucopus / Antioquia
Saguinus leucopus / Tolima
Saguinus leucopus / Antioquia
Saguinus leucopus SDA71
Saguinus leucopus / Caldas
Saguinus leucopus SDA37
Saguinus leucopus / Tolima
Saguinus leucopus / Antioquia
Saguinus leucopus / Caldas
Saguinus leucopus / Antioquia
Saguinus leucopus SDA72
Saguinus leucopus / Antioquia
Saguinus leucopus SDA116
Saguinus leucopus SDA83
Saguinus leucopus SDA32

I~ Saguinus leucopus SDA127

73 Saguinus leucopus / Antioquia
18 |_{_— Saguinus leucopus / Antioquia
9 Saguinus leucopus / Antioquia

12 E Saguinus leucopus / Antioquia
Saguinus leucopus / Tolima

Saguinus leucopus / Caldas

Saguinus leucopus / Antioquia

27 Saguinus leucopus SDA121

35[ — Saguinus leucopus SDA73

35 Saguinus leucopus SDA81

Saguinus leucopus SDA82

0 Saguinus leucopus SDA29

8l Saguinus leucopus SDA87

— Saguinus leucopus SDA36

Saguinus leucopus SDA90

Saguinus leucopus SDA75

o
N

Saguinus leucopus /Antioquia

P4 Saguinus leucopus SDA128

22 [ Saguinus leucopus /Antioquia
Saguinus leucopus / Tolima

14 I- Saguinus leucopus /Antioquia
Saguinus leucopus /Antioquia

0 Saguinus oedipus / Cérdoba
14 Saguinus leucopus / Bolivar

35—Saguinus leucopus SDA124
- Saguinus leucopus SDA130
Saguinus leucopus / Caldas
Saguinus leucopus /Antioquia
Saguinus leucopus / Bolivar
Saguinus leucopus / Tolima
Saguinus leucopus / Bolivar
Saguinus leucopus / Tolima
Saguinus leucopus / Tolima
Saguinus leucopus / Tolima
Saguinus leucopus /Antioquia
Saguinus leucopus SDA125

0 | Saguinus leucopus /Antioquia
Saguinus leucopus SDA131

23|l Saguinus leucopus SDA135
Saguinus leucopus / Bolivar
Saguinus leucopus / Tolima
Saguinus leucopus SDA114
Saguinus leucopus / Tolima
Saguinus leucopus SDA117

1| Saguinus leucopus / Caldas
Saguinus leucopus /Antioquia
Saguinus leucopus / Tolima
Saguinus leucopus / Tolima

I Saguinus leucopus /Antioquia
I Saguinus leucopus SDA126
Saguinus leucopus SDA132
Saguinus leucopus /Antioquia
lIZguinus leucopus /Antioquia

Saguinus leucopus / Tolima
Saguinus leucopus / Tolima
Saguinus leucopus / Tolima
Saguinus leucopus / Tolima
Saguinus leucopus / Tolima
Saguinus leucopus / Tolima
Saguinus leucopus / Tolima
Saguinus leucopus /Antioquia
Saguinus leucopus / Tolima
Saguinus leucopus / Tolima
1879 Saguinus leucopus / Tolima
Saguinus leucopus / Tolima

3 Sagu{nus leucopus SDA33 21 Saguinus leucopus /Antioquia
by Sagul'nus leucopus SDA115 Saguinus leucopus / Tolima
0 Sagu{nus leucopus SDA58 18 Saguinus leucopus SDA113
Sagu{nus leucopus SDA134 57| 23 Saguinus leucopus SDA123
61 Sagu{nus leucopus SDA129 19 Saguinus leucopus / Tolima
Sagu{nus leucopus SDA133 Saguinus leucopus / Antioquia
Sagu{nus feucopus SDA120 96 Saguinus leucopus / Bolivar
2 Sagu{nus leucopus SDA35 Saguinus leucopus / Tolima
Sagumys ’e“c"f’ us SDA76 4?’_7'_7 Saguinus leucopus / Tolima
sag uinas oedipus SDA24 69— Saguinus leucopus / Tolima
72 Saguinus leucopus SDA47 Saguinus fuscicollis / Perd
|—| K " guinus fuscicollis / Pera
86 Saguinus oedipus SDA34 Saguinus labiatus / Pert
63 Cebus albrifrons
99 r|: Cebus albrifrons
L Cebus albrifrons
T 83 rLagothrix lagotricha lugens

Lagothrix lagotricha lagotricha
99|, Lagothrix lagotricha cana
73 “-Lagothrix lagotricha cana

Fig. 1. Arbol “Neighbor-joining” con la distancia de tres parametros de Tamura (1992) con secuencias de 701 pb del gen

mtCOII aplicado al primate neotropical, Saguinus leucopus.

Fig. 1. Neighbor-joining tree with the Tamura (1992)’s three parameter genetic distance with sequences of 701 bp at the
mtCOII gene, applied to the neotropical primate, Saguinus leucopus.
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A.voc 8512
A.voc 832311
A.voc 8058
A.voc 8515
A.voc 8299
A.voc 8054
A.voc 8046
A.voc 8268
A.voc 8051
A.voc 8280
A.voc 8509
A.voc 8053
A.voc4

A.voc 10

A.voc 8092
A.voc 8485
A.voc 8221
A.voc 8285
A.voc 8424
A.voc 171D
A.voc 165DA
A.voc 8496
A.voc 8098
A.voc 8308
A.voc 8243
A.voc 8323
A.voc13

A.voc 13A
A.voc5

A.voc 1

A.voc 12

A.voc 14
A.brum 14SDA
A.brum 13SDA
A.brum 18SDA
A.brum 9SDA
A.gris 6SDA
A.gris 10SDA
A.gris 21SDA
A.gris 12SDA
A.gris 4989
A.gris 205
A.gris 11SDA
A.gris 19SDA
A.gris 20SDA
A.nan 1

A.nan 121D
A.nan5

A.nan 126
A.nan 6

A.nan 16
A.nan 18
A.nan 8575
A.nan 11
A.nan 20
A.nan 19
A.nan 8
A.nan9
A.nan0

A.nan 8246
A.nig YARINA
A.nig TARAPOTO
Aotus 55SDA
Aotus 56SDA
A.aza

A.voc BIB
A.aza bol 25
A.gris 226
A.aza bol 24
Cebus apella LET
Cebus albifrons NAPO
Cebus apella GUANJA
Cebus albrifrons UCUYALI
Cebus capuccinus CORDOBA
Cebus capuccinus CAUCA
Ateles paniscus
Ateles chamek
Ateles geoffroyi

Fig. 2. Arbol de méaxima parsimonia con secuencias de 590 pb del gen mtCOII aplicado al género de primate neotropical,
Aotus; voc=vociferans; brum=brumbacki; gris=griseimembra; nan=nancymaae; nig=nigriceps; aza=azarae azarae; aza

bol=azarae boliviensis.

Fig. 2. Maximum parsimony tree with sequences of 590 bp at the mtCOII gene applied to the neotropical primate genus,
Aotus voc=vociferans; brum=brumbacki; gris= griseimembra; nan=nancymaae; nig=nigriceps; aza=azarae azarae; aza

bol=azarae boliviensis.
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C.a.pleei / Norosi Bolivar Colombia
- C.a.pleei / Norosi Bolivar Colombia

C.a.pleei SDA033
C.a.pleei / Norosi Bolivar Colombia
C.a.pleei / Norosi Bolivar Colombia

C.a.pleei - C.capucinus (hibrido) / Rio San Jorge Colombia
C.a.pleei / Norosi Bolivar Colombia

C.albifrons / Puerto Rastrojo Rio Miriti-Parana Amazonas Colombia
C.a.pleei / Norosi Bolivar Colombia

58 | C.a.pleei / Norosi Bolivar Colombia -
| C.a.cesarae / Tamalameque Santa Marta Colombia C.a.pleei
C.a.cesarae / Ciénaga Grande Santa Marta Colombia
C.a.cesarae / Tamalameque Santa Marta Colombia

C.a.cesarae / El Banco Magdalena Colombia C.a.cesarae
C.a.cesarae / Ciénaga Grande Santa Marta Colombia
C.a.cesarae / Tamalameque Santa Marta Colombia

2911 ¢ a. cesarae / E Banco Magdalena Colombia
C.a.pleei / Norosi Bolivar Colombia

r C.a.pleei / Norosi Bolivar Colombia

71 C.a.pleei / Norosi Bolivar Colombia

65’ C.a.pleei SDA008

100 C.albifrons / Miraflores Vaupés Colombia

C.albifrons / Puerto Maldonado Rio Madre de Dios Perti

o

27

61 C.a.vesicolor o pleei / Barrancabermeja Santander Colombia
B C.a.vesicolor o pleei / Barrancabermeja Santander Colombia

C.a.vesicolor o pleei / Barrancabermeja Santander Colombia
929 C.a.vesicolor o pleei / Barrancabermeja Santander Colombia
C.a.vesicolor / origen desconocido

C.a.vesicolor / Tolima Colombia

67| C. a. vesicolor / Quindio Colombia

40| C.a.vesicolor / Tolima Colombia

C.a.vesicolor / Tolima Colombia

C.a.vesicolor / Caceres Tolima Colombia

C.a.vesicolor / Caceres Tolima Colombia

C.a.vesicolor / Caceres Tolima Colombia

C.a.vesicolor / Caucasia Tolima Colombia

C.a.vesicolor SDA719

C.a.vesicolor / Amalfi Rio Cauca Colombia

C.a.vesicolor / Caceres Rio Cauca Colombia

C.a.vesicolor / Nechi Rio Cauca Colombia

47} C.a.vesicolor / Zaragoza Rio Cauca Colombia

C.a.vesicolor / Zaragoza Rio Cauca Colombia

441 ¢ a.vesicolor / Zaragoza Rio Cauca Colombia C.a.versicolor
C.a.vesicolor / Caucasia Rio Cauca Colombia

C.a.vesicolor / Caucasia Rio Cauca Colombia

C.a.vesicolor / Amalfi Rio Cauca Colombia

Fig. 3. Arbol “neighbor-joining” con la distancia de tres parametros de Tamura (1992) con secuencias de 696 pb del gen
mtCOII aplicado al primate neotropical, Cebus albifrons.

Fig. 3. Neighbor-joining tree with the Tamura (1992)’s three parameter genetic distance with sequences of 696 bp at the
mtCOII gene applied to the neotropical primate, Cebus albifrons.
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C.a.versicolor / Amalfi Rio Cauca Colombia
C.a.versicolor / Amalfi Rio Cauca Colombia
C.a.versicolor / Mompds Bolivar Colombia
C.a.versicolor / Mompds Bolivar Colombia
C.a.versicolor / Mompds Bolivar Colombia
C.a.versicolor / Majugal Rio Cauca Colombia
84| | C.a.versicolor / SDA330

C.a.versicolor / Puerto Boyaca Colombia
97| C.a.versicolor / Puerto Boyaca Colombia

C.a.versicolor / Puerto Berrio Colombia

o

C.a.versicolor / La Dorada Colombia

C.a.versicolor / La Dorada Colombia

C.a.versicolor / La Dorada Colombia I
C.albifrons / Wasay Vaupés Colombia
C.albifrons / Yurupari Vaupés Colombia
C.albifrons / Mitti Vaupés Colombia
C.albifrons / Cafio Pacti Vaupés Colombia
C.albifrons / Puerto Limén Vaupés Colombia Amazonia
P C.albifrons / Miraflores Vaupés Colombia Grupoll
C.albifrons / Yurupari Vaupés Colombia

C.albifrons / Santa Cruz Vaupés Colombia

C.albifrons / Wasay Vaupés Colombia 1
C.albifrons / Arauca Colombia —
8 C.albifrons / Arauca Colombia Amazonia y Llanos Orientales
100 C.albifrons / Arauca Colombia Grupo Il

92! C.albifrons / Iranduba Manaus Brasil
40 C.albifrons / Leticia Amazonas Colombia JE—
79 C albifrons / Rio Pachitea Pucallpa Pert

3

C.albifrons / Caro-Curahuaite Rio Ucayali Pert Amazonia
C.albifrons / Santa Clotilde Rio Napo Perd Grupo IV
C.albifrons / Sierra Escalera San Martin Pert
C.albifrons / Puerto Lopez Amazonas Colombia
C.albifrons / Yaguas Leticia Amazonas Colombia
98! C.albifrons / Araracuara Caqueté Colombia

C.albifrons / Rio Branco Acre Brasil

C.albifrons / Rio Branco Acre Brasil

C.albifrons / Guyana francesa

Cebus olivaceus / Canton Jama Ecuador

C.a.aequatorialis / Puerto Rastrojo Amazonas Colombia
’t C.albifrons / Cafo Cuina Guainia Colombia

Fig. 3 (Continuacion). Arbol “neighbor-joining” con la distancia de tres parametros de Tamura (1992) con secuencias de 696
pb del gen mtCOII aplicado al primate neotropical, Cebus albifrons.

Fig. 3 (Continued). Neighbor-joining tree with the Tamura (1992)’s three parameter genetic distance with sequences of 696
bp at the mtCOII gene applied to the neotropical primate, Cebus albifions.
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L— C.a.leucocephalus / Rubio Santander Colombia

65| | C.a.leucocephalus / Bucaramanga Santander Colombia
C.a.leucocephalus / SDA733

51 C.a.leucocephalus / SDA913

C.a.leucocephalus / Puerto Villamizar Colombia
C.a.leucocephalus / SDA782

59|\ | C.a.leucocephalus / SDA046

C.a.leucocephalus / SDA454

C.a.leucocephalus / Puerto Villamizar Colombia
C.a.leucocephalus / SDA023 C.a.leucocephalus
46|| | C.a.leucocephalus / SDA391

C.a.leucocephalus / Catatumbo Norte de Santander Colombia
C.a.leucocephalus / SDA0569

99 C.a.leucocephalus / Cicuta Norte de Santander Colombia
C.a.leucocephalus / SDA0O09

C.a.leucocephalus / Rubio Santander Colombia
C.a.leucocephalus / Catatumbo Norte de Santander Colombia
C.a.leucocephalus / SDA089 —
61||  C.albifrons / Lago Tefé Amazonas Brasil
- C.albifrons / Lago Tefé Amazonas Brasil
1 | C.albifrons / Tukano Leticia Amazonas Colombia Amazonia

9 . Grupo Il
C.albifrons / Tukano Leticia Amazonas Colombia

98 C.albifrons / Yaguas Leticia Amazonas Colombia

C.albifrons / Yaguas Leticia Amazonas Colombia

C.albifrons / Tarapaca Amazonas Colombia —
55 C.albifrons / Cafo Tuparrito Vichada Colombia
70 C.albifrons / Puerto Maldonado Rio Madre de Dios Pert

C.albifrons / Villaflor Amazonas Colombia

100 || C-albifrons / Vencedores Rio Napo Perd Amazonia
67 C.a.malitosus / Pueblito Parque Nacional Tayrona Colombia C.a.malitosus GrupoV

92! C.albifrons / Puerto Rastrojo Amazonas Colombia

100 — C.albifrons / Origen desconocido Colombia

C.albifrons / Origen desconocido Colombia

C.albifrons / Origen desconocido Colombia
251 Lagothrix lagotricha lugens
Lagothrix lagotricha lugens
agothrix lagotricha lugens
agothrix lagotricha lugens
Lagothrix lagotricha lugens

100 Lagothrix lagotricha lugens

—
0.02

Fig. 3 (Continuacion). Arbol “neighbor-joining” con la distancia de tres parametros de Tamura (1992) con secuencias de 696
pb del gen mtCOII aplicado al primate neotropical, Cebus albifrons.

Fig. 3 (Continued). Neighbor-joining tree with the Tamura (1992)’s three parameter genetic distance with sequences of 696
bp at the mtCOII gene applied to the neotropical primate, Cebus albifions.
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Cebus capucinus / Acanti Chocé Colombia

34 Cebus capucinus 23SDA

100
41

39

62

100 100

73
48 - Lagothrix lagotricha lugens

Lagothrix lagotricha lugens

Lagothrix lagotricha lugens
Lagothrix lagotricha lugens

35

100

Cebus capucinus / Sucre Colombia
Cebus capucinus 538SDA
Cebus capucinus / Puerto Libertador Cérdoba Colombia

Cebus capucinus / Valle del Cauca Colombia

Cebus capucinus / Cauca Colombia

100 ! Cebus capucinus / Cauca Colombia

Cebus capucinus / Rio Santa Isabel Guatemala
Cebus capucinus / Manuel Antonio Costa Rica

91! Cebus capucinus / Manuel Antonio Costa Rica
66 Cebus capucinus / Antioquia Colombia

Cebus capucinus / Antioquia Colombia
99| Cebus capucinus / Cauca Colombia
Cebus capucinus / El Banco Magdalena Colombia

Lagothrix lagotricha lugens

0.02

Lagothrix lagotricha lugens

Fig. 4. Arbol “neighbor-joining” con la distancia de dos parametros de Kimura (1980) con secuencias de 710 pb del gen

mtCOII aplicado al primate neotropical, Cebus capucinus.

Fig. 4. Neighbor-joining tree with the Kimura (1980)’s two parameter genetic distance with sequences of 710 bp at the
mtCOII gene applied to the neotropical primate, Cebus capucinus.

a los haplotipos del norte del Choco, Sucre y
Cordoba.

En el caso de Cebus apella, se muestra
el arbol con el método de maxima parsimonia
(Fig. 5). Diez de los once ejemplares proce-
dentes de la SDA mostraron una alta asocia-
cion entre si y estuvieron relacionados con
ejemplares procedentes de los Departamentos
de Meta, Vichada, Arauca y Guainia. Este
grupo, a su vez, estuvo asociado a un clado que
contenia cuatro especimenes de C. apella de
Guyana Francesa y un ejemplar capturado en
el norte del rio Negro, relativamente cerca de
Manaus (Brasil). Por lo tanto, esos ejemplares
decomisados provienen de los Llanos Orien-
tales colombianos y deberian ser liberados en
esa area de Colombia. El tnico animal que
no quedo englobado en ese grupo (10800080)
mostré ser extremadamente divergente y no

1060

pudo ser asignado a ninguno de los taxones
de Cebus apella, o relacionados con C. ape-
lla, que se analizaron en el presente trabajo.
Ninguno de los C. apella de la SDA tuvo un
origen amazonico. En el arbol se observa un
gran grupo basicamente amazonico con ani-
males procedentes de diferentes regiones de
la Amazonia colombiana, peruana, boliviana y
brasilefia. Dentro de este grupo también quedo
agrupado un ejemplar de C. robustus mues-
treado en el estado brasilefio Espiritu Santo.
Relacionado con ese grupo también apareciod
un grupo de ejemplares muestreados en el sur
de Brasil (Mato Grosso) y Paraguay (C. a.
paraguayanus=cay). Mas divergentes, y a los
que se puede considerar especies diferenciadas
de C. apella como han sugerido otros autores
(Rylands et al. 1997, Groves 2001), aparecie-
ron C. xanthosternos'y C. nigritus.
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Cebus apella / Guania Colombia

Cebus apella 22SDA

Cebus apella 62SDA

Cebus apella 15SDA

Cebus apella 27SDA

Cebus apella 355DA

Cebus apella / Vichada Colombia
Cebus apella 17SDA

Cebus apella 1SDA

Cebus apella 7SDA

Cebus apella / Arauca Colombia

Cebus apella 8SDA

Cebus apella 5SDA

Cebus apella / Meta Colombia

Cebus apella / Guyana Francesa 2
Cebus apella / Guyana Francesa 3
Cebus apella / Rio Negro Brasil

Cebus apella / Guyana Francesa 1
Cebus apella / Guyana Francesa 4
Cebus apella / Rio Yavari Brasil

Cebus apella / Rio Tapiche Pert

Cebus apella / Yarinacocha Rio Ucayali Peru
Cebus apella / Pando Bolivia

Cebus apella / Rio Nanay Per

Cebus apella / Rio Tocantins Brasil
Cebus apella / Cercado Beni Bolivia
Cebus apella / Mancocapac Rio Ucayali Peru
Cebus apella / Nauta Rio Maraiidn Peru
Cebus apella / Los Yungas Bolivia
Cebus apella / Rio Tapiche Peru

Cebus apella / Carocurahuiate Canal Puhinauva Peru

1 Cebus apella / Chuchini Rio Mamoré Bolivia
—E Cebus apella robustus / Espirito Santo Brasil
0 Cebus apella / Madidi Bolivia
57| 4()'_7': Cebus apella / Leticia Rio Amazonas Colombia
2 Cebus apella / Genaro Herrera Rio Ucayali Peru
—  Cebus apella cay / Caazapd Paraguay
23 Cebus apella cay / Hernandarias Alto Parana Paraguay
100 ﬁ'_i': Cebus apella cay / Mato Grosso Brasil
17 Cebus apella cay / Hernandarias Alto Parana Paraguay
— Cebus xanthosternos / Bahia Brasil
100L— Cebus xanthosternos / Bahia Brasil
— Cebus nigritus / Misiones Argentina
88— Cebus nigritus / Misiones Argentina

Cebus apella / sin origen Colombia
Aotus azarae boliviensis

Fig. 5. Arbol de méxima parsimonia con secuencias de 590 pb del gen mtCOII aplicado al primate neotropical, Cebus
apella.

Fig. 5. Maximum parsimony tree with sequences of 590 bp at the mtCOII gene applied to the neotropical primate, Cebus
apella.
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DISCUSION

Saguinus leucopus: La asociacion de
ejemplares de Saguinus leucopus en los dife-
rentes clados es independiente del lugar geo-
grafico de procedencia de las muestras, por lo
que es posible concluir que, para esta especie,
se presenta un so6lo acervo genético que se
localiza a lo largo de todo su rango de distri-
bucion, por lo que, la liberacion de ejemplares
en cualquier lugar del rango geografico propio,
no tendria efectos genéticos negativos “a prio-
ri” en las poblaciones receptoras. Se observo,
también, como los haplotipos de S. oedipus (los
cuatro ejemplares procedentes de la SDA) se
encontraron entremezclados con los haplotipos
de S. leucopus. Esto pone en evidencia que
ambas especies estan altamente relacionadas
desde una perspectiva filogenética y algunos
autores (como Herndndez-Camacho & Cooper
1976) las consideraron subespecies. Por el
contrario, S. fuscicollis y, especialmente, S.
labiatus estan filogenéticamente mas alejados
de S. leucopus.

S. leucopus se localiza principalmente en
el noreste de Antioquia, en los municipios de
Céceres y Valdivia, en el valle medio del rio
Nechi, el sur de Bolivar (incluyendo la isla de
Mompods) y la orilla occidental del Rio Magda-
lena en el departamento de Caldas y en el norte
de Tolima (hasta las cercanias de Mariquita)
(Defler 2003, Morales-Jiménez et al. 2004).
Los ejemplares aqui analizados procedentes del
medio natural fueron muestreados en una zona
del Tolima, en otra zona de Caldas y diversas
areas de Antioquia, mas algunos ejemplares
procedentes del Departamento de Bolivar. Los
ejemplares decomisados no formaron agru-
paciones consistentes con areas geograficas
determinadas con lo que no se aprecié ninguna
objecion para liberarlos en cualquier zona con
las condiciones ecologicas pertinentes y dentro
del rango de distribucion de la especie. Sin
embargo, cabe resaltar que Leguizamon et al.
(2006) y Ruiz-Garcia et al. (2010f) reportaron
la capacidad de discriminar dos acervos genéti-
cos diferentes en el rango de distribucion endé-
mico en Colombia de esta especie, mediante

nueve marcadores microsatélites (STRPs),
uno correspondiente al sur de la distribucion
(Departamento del Tolima) y otro mas al norte
en el Departamento de Antioquia. Es posible
que los microsatélites, al ser extremadamente
polimorficos, hayan sido mas sutilmente afec-
tados, que las secuencias mitocondriales, por
procesos de deriva genética que hayan acaecido
en esas poblaciones debido a la destruccion de
habitat, fijando diferentes alelos en cada uno de
los dos acervos genéticos citados. Sin embargo,
las secuencias mitocondriales pueden mostrar
de una forma mas precisa como fue el proceso
de colonizaciéon del area donde esta especie
existe y como, primariamente, no hubo ninguna
barrera para el flujo génico entre las poblacio-
nes originales, que fueron dispersandose por
el rango de distribucién geografica alcanzado
por la especie. Por lo tanto, parece claro que
no existe ningun proceso sub-especiativo en el
seno de S. leucopus. Igualmente, el ADN mito-
condrial reconstruye tnicamente la evolucion
de los linajes femeninos. Si existiera un flujo
génico diferencial entre machos y hembras (con
los machos presentando un flujo génico mas
reducido que las hembras), ese evento también
ayudaria a explicar las diferencias encontradas
entre marcadores nucleares (microsatélites) y el
ADN mitocondrial.

Aotus sp.: Resulto evidente que de los 14
Aotus decomisados analizados, 11 procedieron
de dos taxones de cercania geografica a Bogota
(griseimembra 'y brumbacki). Curiosamente,
dos individuos decomisados quedaron agru-
pados con el grupo integrado por 4. azarae
azarae (norte de Argentina y Paraguay) y A.
azarae boliviensis (Bolivia), cuando éstas no
son especies que se encuentren en Colombia.
Eso induce a pensar que pueden haber llegado
a Colombia especimenes de Aotus, probable-
mente, procedentes de Argentina o Paraguay.
Es probable que la utilizacion de ejemplares del
género Aotus en laboratorios, donde se investi-
ga acerca de la malaria y otras enfermedades
tropicales, haya potenciado el trafico ilegal de
otras especies de Aotus no presentes en Colom-
bia (Ruiz-Garcia et al. 2010a). En Colombia
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estin presentes otros taxones de Aotus: A.
lemurinus lemurinus (=hershkovitzi), en las
montafias de las cordilleras Central y Oriental
(siempre en altura); A. zonalis (A. lemurin-
us zonalis) en la zona chocoana alcanzando
Panama; posiblemente A. trivirgatus en el area
de Maipurés (Departamento del Vichada) en
la frontera de la Orinoquia entre Colombia y
Venezuela, pudiéndose, eventualmente, dar una
especie adicional para Colombia, 4. jorgeher-
nandezi en la zona del Quindio (Torres et al.
1998, Defler & Bueno 2007). Futuros ejempla-
res de Aotus decomisados en Bogota podran ser
asignados a cualquiera de los taxones presentes
en Colombia, o Latinoamérica, ya que en nues-
tro laboratorio se han generado secuencias para
todos los taxones de este género.

Cebus albifrons: Se observo que la mayor
parte de C. albifrons decomisados en el afio
2008 en Bogota (10/14) proceden de la orilla
derecha del rio Magdalena atravesando los
departamentos de Santander y norte de San-
tander hasta la region del Catatumbo. Esta es
una especie que presenta una distribucion muy
fragmentada en Colombia. Hershkovitz (1949)
determind la existencia nueve subspecies de
C. albifrons en Colombia, malitosus, cesarae,
pleei, versicolor y leucocephalus en el norte
del pais, adustus y albifrons en los Llanos
Orientales; en la Amazonia unicolor y yuracus.
Estudios posteriores (Hernandez-Camacho &
Cooper 1976, Defler & Hernandez-Camacho
2002) disminuyeron el numero de subespecies
para Colombia: cesarae, pleei, versicolory leu-
cocephalus que fueron asignados a una Unica
subespecie, versicolor, mientras que adustus,
albifrons 'y unicolor a la tnica subespecie,
albifrons. Por el contrario, Ruiz-Garcia et al.
(2010e) mostraron a nivel molecular como
la clasificacion de Hershkovitz (1949) esta
sustentada (con la excepcion de C. a. adustus)
y, por lo tanto, es importante considerar los
diferentes acervos genéticos de la parte norte
del pais, y no liberar ejemplares de esta especie
en cualquier lugar de la distribucion geografica
de versicolor sensu Hernandez-Camacho &
Cooper (1976). Igualmente importante tener en

cuenta que en la Amazonia existen en simpatria
dos o tres taxones de C. albifrons (grupos IlI,
IV y V, siguiendo la nomenclatura de Ruiz-
Garcia et al. 2010e), lo cual dificultaria la
liberacion de C. albifrons en diversas zonas de
la Amazonia peruana, colombiana y brasilefia.
Sin embargo, todas las muestras decomisadas
en Bogota parecen pertenecer a grupos del
norte de Colombia, con la excepcion de un
ejemplar que no pudo ser asignado a ningin
taxon de C. albifrons en Colombia.

Cebus capucinus: Diversos autores han
considerado cuatro subespecies de C. capu-
cinus (Rylands et al. 1997): C. c. capucinus,
propia de la Colombia continental en la zona
Pacifica y Caribe; C. c. curtus, en la isla de
Gorgona en el Pacifico colombiano; C. c.
imitator, en Panama y Costa Rica; y C. c.
limitaneus, en Nicaragua, Honduras y Belice
(poblaciones de este taxa también estan presen-
tes en Guatemala; Ruiz-Garcia, observ. pers.).
Parece que en Colombia existen dos acervos
genéticos definidos: uno que se extiende por
el norte del Chocd, Sucre y Cordoba y ciertas
zonas del Cauca y Valle del Cauca, y otro,
que se extiende por Antioquia y diversas areas
del Magdalena y del Cauca. El primer acervo
estaria mas relacionado con el centroamericano
detectado, que con el segundo acervo determi-
nado en territorio colombiano. Por otra parte,
no pareciera consolidarse la existencia de dos
subespecies en Centroamérica. Las secuencias
de dos ejemplares de Costa Rica fueron muy
semejantes a la de un individuo muestreado
cerca de Livingstone (Guatemala). Esta es
una especie infrecuente en los decomisos de
Bogota, debido a la lejania entre su rango de
distribucion y la capital colombiana.

Cebus apella: El analisis molecular con
este taxon mostrd basicamente que a Bogota
arriban ejemplares de los Llanos Orientales,
y no del Amazonas, y que esta poblacion esta
altamente relacionada con el holotipo de la
especie descrito por Linneo y restringido por
Humboldt y Hershkovitz (1958) a la Guyana
francesa, C. a. apella. Groves (2001) definio
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como C. a. fatuellus la forma de apella descrita
en la parte superior de la cuenca del Magdalena
por Tate y que ¢l visualizo en el Departamento
del Meta, en el rio Guaviare. Por lo tanto, se
podrian dividir en dos subespecies diferentes
esas poblaciones de C. apella al norte del Rio
Amazonas, C. a. apella 'y C. a. fatuellus (esta
ultima especifica de Colombia). Igualmente, la
afirmacion de Herndndez-Camacho & Cooper
(1976) por la cual unicamente existiria un
unico acervo genético de C. apella en Colom-
bia parece incorrecto. Claramente, existen dos
acervos genéticos diferenciados en este pais
sudamericano. El ya comentado en los Llanos
Orientales y norte de la Amazonia colombiana
(Departamento del Guainia) y otro en el resto
de la Amazonia colombiana que también se dis-
tribuye ampliamente por la Amazonia peruana,
boliviana y brasilefia. Este ultimo lo designare-
mos tentativamente C. apella macrocephalus.
No parece que los otros taxones atribuibles a
C. apella en la Amazonia occidental (y en otras
partes de Brasil) tengan razon de ser a la luz de
las secuencias del gen mtCOII: ejemplares que
geografica y morfologicamente fueron clasifi-
cados “a priori” como C. a. maranonis, C. a.
peruanus, C. a. pallidus (o C. libidinosus palli-
dus), C. a. juruanus (o C. libidinosus juruanus)
e, incluso, C. robustus fueron parte de este gran
clado basicamente, pero no exclusivamente
amazonico. Sin embargo, existen tres clados
bien sustentados por el porcentaje de “boots-
trap” y que pueden conformar tres taxones,
relacionadas con C. apella, pero diferentes.
Este seria el caso de C. cay (=C. a. paragua-
yanus) y que nosotros consideramos una sub-
especie mas de C. apella porque sus distancias
genéticas con respecto a C. a. macrocephalus
son muy limitadas, C. xanthosternos (muestras
procedentes del Centro de Primatologia de Rio
de Janeiro donadas por el Dr. A. Pissinati y
procedentes del sudeste del estado brasilefio de
Bahia) y C. nigritus (muestras procedentes de
la provincia de Misiones, nordeste de Argenti-
na). La taxonomia y filogeografia de C. apella,
y taxones relacionados, se discute en Rylands
et al. (2005) y Ruiz-Garcia & Castillo (2010).

Por lo tanto, las secuencias del gen mtCOII
mostraron un alto poder de determinacion y
asignacion de los primates decomisados, en
Bogota, a diversos acervos genéticos, con una
distribucion geografica especifica para las espe-
cies de primates colombianas. De este modo, es
posible utilizar esta herramienta molecular para
asignar ejemplares, que permita la reintroduc-
cion, en las areas geograficas originales, antes
de ser ilegalmente extraidos de sus respectivos
ambientes. El método es replicable y rapido,
y ya se ha conformado en Colombia el primer
banco de secuencias para ese fin.

Sin embargo, para poder proceder en ese
sentido, se hace necesario analizar previamente
una elevada cantidad de muestras con origenes
geograficos conocidos de taxones de esos géne-
ros, a lo largo de la geografia colombiana y de
otros puntos de Latinoamérica (especialmente
Perti, Ecuador, Venezuela y Brasil), ya que
existe un trafico ilegal de fauna que implica
varios paises latinoamericanos.
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RESUMEN

Los primates son uno de los grupos de mamiferos
mas decomisados por la autoridades ambientales (SDA)
en Bogota, Colombia. Un total de 133 primates fueron
confiscados en Bogota durante el aio 2008 y manteni-
dos en las instalaciones de la SDA. De ellos, 115 fueron
secuenciados para el gen mitocondrial citocromo oxidasa
II (mtCOII) y en 112 ejemplares, las secuencias obtenidas
fueron de alta calidad. Esas secuencias se compararon con
las obtenidas para ejemplares muestreados directamente
en campo por nuestro grupo de investigacion y con origen
geografico conocido. De ese modo, se pudo determinar
las areas geograficas, en el territorio colombiano, donde
pueden liberarse esos ejemplares después del tratamiento
de rehabilitacion oportuno. Los resultados principales para
las cinco especies de primates fueron como siguen: 1- Para
Saguinus leucopus, los animales analizados pueden ser
liberados en cualquier area geografica dentro del rango de
distribucion de la especie, ya que solo se detectd un acer-
vo genético sin estructura espacial. 2- Para los 14 Aotus
sp. secuenciados procedentes de la SDA, se determind
que: uno de ellos pertenecia a A. vociferans, propio de la
Amazonia; siete ejemplares pertenecieron a A. griseimem-
bra, propio del valle del Magdalena hasta la costa Caribe
colombiana; cuatro ejemplares representaron a A. brumbac-
ki, de los Llanos Orientales de Colombia; y dos ejemplares
se asociaron con 4. azarae azarae del norte de Argentina y
Paraguay, con lo cual se muestra que en Colombia se esta
recibiendo fauna ilegal procedente de otros paises. 3- De
los 14 Cebus albifrons secuenciados, dos pertenecieron al
area geografica de distribucion de C. a. versicolor; uno al
de C. a. pleei, 10 al de C. a. leucocephalus, y uno no pudo
ser asignado ya que su secuencia mostraba gran divergen-
cia respecto a los otros ejemplares secuenciados de esta
especie. 4- Los dos Cebus capucinus secuenciados mostra-
ron estar asociados a un acervo genético encontrado en el
norte del Chocd, Sucre y Cordoba. 5- De 11 Cebus apella
secuenciados, 10 mostraron pertenecer al acervo genético
que se encuentra en los Llanos Orientales de Colombia y
altamente relacionado a Cebus apella apella de la Guyana
Francesa, aunque podrian representar un acervo propio de
Colombia, C. a. fatuellus sensu Groves (2001). Un indivi-
duo no pudo ser relacionado con ningun grupo de los otros
C. apella estudiados, ni con los taxones relacionados a la
especie mencionada, pero, probablemente, con su propio
estatus taxonomico (C. a. paraguayanus = C. cay, C. xan-
thosternos, C. nigritus).

Palabras claves: genética de poblaciones, marcadores
moleculares, primates, reubicacion de fauna decomisada,
Saguinus leucopus, Aotus sp., Cebus albifrons, Cebus
capucinus, Cebus apella.

Rev. Biol. Trop. (Int. J. Trop. Biol. ISSN-0034-7744) Vol. 58 (3): 1049-1067, September 2010 1065



REFERENCIAS

Adkins, RM & R.L. Honeycutt. 1994. Evolution of the
primate cytochrome ¢ oxidase subunit II gene. J. Mol.
Evol. 38: 215-231.

Ascunce, M.S., E. Hasson & M.D. Mudry. 2002. Descrip-
tion of the cytochrome ¢ oxidase subunit II in some
genera of New World monkeys (Primates, Platyrrhi-
ni). Genetica 114: 253-267.

Ascunce, M.S., E. Hasson & M.D. Mudry. 2003. COII: a
useful tool for inferring phylogenetic relationships
among New World monkeys (Primates, Platyrrhini).
Zoolog. Scripta 32: 397-406.

Ashley, M.V. & T.A. Vaughn. 1995. Owl monkeys (4otus)
are highly divergent in mitocondrial cytochrome ¢
oxidase (COII) sequences. Int. J. Primatol. 5: 793-
807.

Avise, J.C. & R.M. Ball. 1990. Principles of genealogi-
cal concordance in species concepts and biological
taxonomy, p 45-67. In D. Futuyma & J. Antonovics
(eds.). Oxford Surveys in Evolutionary Biology. Vol.
7. Oxford, Oxford, Inglatera.

Capaldi, R.A. 1990. Structure and function of cytochrome
¢ oxidase. Ann. Rev. Biochem. 59: 569-596.

Collins, A.C. & J.M. Dubach. 2000a. Phylogenetic relation-
ships of spider monkeys (A4teles) based on mitochon-
drial DNA variation. Int. J. Primatol. 21: 381-420.

Collins, A.C. & J.M. Dubach. 2000b. Biogeographic and
ecological forces responsible for speciation in Ateles.
Int. J. Primatol. 21: 421-444.

Cortes-Ortiz, L., E. Bermingham, C. Rico, E. Rodriguez-
Luna, I. Sampaio, M. Ruiz-Garcia. 2003. Molecular
systematics and biogeography of the Neotropical
monkey genus, Alouatta. Mol. Phylog. Evol. 26:
64-81.

Defler, T. 2003. Primates de Colombia. Conservacion Inter-
nacional. Panamericana, Bogota D.C., Colombia.

Defler, T.R. & J.I. Hernandez-Camacho. 2002. The true
identity and characteristics of Simia albifrons Hum-
boldt, 1812: Description of neotype. Neotrop. Prima-
tes 10: 1-16.

Defler T. & M.L. Bueno. 2007. Aotus diversity and the
species problem. Primates Conserv. 22: 55-70.

Drummond, A.J. & A. Rambaut. 2007. BEAST: Bayesian
evolutionary analysis by sampling trees. BMC Evol.
Biol. 7: 214.

Figueiredo, W.B., N.M. Carvalho-Filho, H. Schneider & 1.
Sampaio. 1998. Mitochondrial DNA sequences and

the taxonomic status of Alouatta seniculus popula-
tions in Northeastern Amazonia. Neotrop. Primates
6: 73-77.

Girman, D.J., PW. Kat, G. Mills. 1995. A genetic and mor-
phological analysis of the African wild dog (Lycaon
pictus). J. Hered. 86: 334-342.

Groves, C.P. 2001. Primate Taxonomy. Smithsonian Insti-
tution, Washington D.C., EEUU.

Hershkovitz, P. 1949. Mammals of northern Colombia.
Preliminary report n°4: Monkeys (Primates), with
taxonomic revisions of some forms. Proc. U.S. Nat.
Mus. 98: 323-427.

Hershkovitz, P. 1958. Type localities and nomenclature of
some American Primates, with remarks on secondary
homonyms. Proc. Biol. Soc. Wash. 71: 53-56.

Hernandez-Camacho J. & R.W. Cooper. 1976. The non-
human primates of Colombia, p. 35-69. In R.W. Jr.
Thorington & P.G. Heltne (eds.). Neotropical prima-
tes, field studies and conservation.

Kimura M. 1980. A simple method for estimating evolu-
tionary rate of base substitutions through compara-
tive studies of nucleotide sequences. J. Mol. Evol.
16:111-120.

Leguizamon, N., M. Ruiz-Garcia, M.I. Castillo. 2006.
Aplicaciones de los analisis genético poblacionales a
partir de genotipos multilocus y metodologias basa-
das en modelos bayesianos para la conservacion de
la especie Saguinus leucopus. Conservacion ex-situ
2: 17-28.

Lynch, M. 1991. The genetic interpretation of inbreeding
and outbreeding depresision. Evolution 45: 622-629.

Morales-Jimenez, A., F. Sanchez, K. Poveda & A. Cadena,
A. 2004. Mamiferos terrestres y voladores de Colom-
bia. Guia de campo. Instituto de Ciencias Naturales,
Universidad Nacional de Colombia, Bogot4, Colom-
bia. 248 p.

Nei, M.S. Kumar. 2000. Molecular Evolution and Phyloge-
netics. Oxford, Oxford, Inglaterra.

Nieves, M., M.S. Ascunce, M.I. Rahn & M.D. Mudry.
2005. Phylogenetic relationships among some Ateles
species: the use of chromosomic and molecular cha-
racters. Primates 46: 155-164.

Plautz, H.L., E.C. Goncalves, S.F. Ferrari, M.P.C. Schnei-
der & A. Silva. 2009. Evolutionary inferences on the
diversity of the genus Aotus (Platyrrhini, Cebidae)
from mitochondrial cytochrome ¢ oxidase subunit II
gene sequences. Mol. Phylog. Evol. 51: 382-387.

1066 Rev. Biol. Trop. (Int. J. Trop. Biol. ISSN-0034-7744) Vol. 58 (3): 1049-1067, September 2010



Ramharack R. & R.G. Deeley. 1987. Structure and evolu-
tion of primary cytochrome c oxidase 1163 subunit II
gene. J. Biol. Chem. 262: 14015-14021.

Ronquist, F. & J.P. Huelsenbeck. 2003. MrBayes 3: Baye-
sian phylogenetic inference under mixed models.
Bioinformatics 19: 1572-1574.

Ruiz-Garcia, M. & M.IL. Castillo. 2010. Taxonomy consi-
derations and molecular phylogeography of Cebus
apella and related taxa with the COII mitochondrial
gene. Primates (en prensa).

Ruiz-Garcia, M. & M. Pinedo. 2010a. Molecular Syste-
matics and Phylogeography of the genus Lagothrix
(Atelidae, Primates) by means of mitochondrial COIL
gene. Folia Primatologica (en prensa).

Ruiz-Garcia, M. & M. Pinedo. 2010b. A global perspective
of the evolutionary history and phylogeny of the
genus Lagotricha (Atelidae, Primates) by means of
mitochondrial DNA sequences with special emphasis
in the historical demographic trajectories of diverse
Lagothrix taxa, pp. 197-216. In M. Ruiz-Garcia (ed.).
Molecular population genetics, phylogeny and evo-
lutionary biology of neotropical primates. Research
Signpost, Transworld Research Network, Kerala,
India.

Ruiz-Garcia, M. & M. Pinedo. 2010c. Lagothrix and
Oreonax: A molecular perspective of their differences
and their respective evolutionary trajectories. Mol.
Phylog. Evol. (en prensa).

Ruiz-Garcia, M., C. Vasquez, E. Camargo, N. Leguizamon,
L.F. Castellanos-Mora, A. Vallejo & J. Shostell, D.
Alvarez. 2010a. Molecular phylogeny of the Aotus
genus (Cebidae, Primates) and its illegal traffic in
Colombia. Int. J. Prim. (en prensa).

Ruiz-Garcia, M., P. Escobar-Armel, F. Nassar & D. Alva-
rez. 2010b. Coalescence, bayesian phylogenetics and
genetic structure of the Alouatta seniculus popula-
tions in Colombia and Pert by means of DNA micro-
satellites and mtDNA. J. Evol. Biol. (en prensa).

Ruiz-Garcia, M., N. Lichilin, G. Gutierrez-Espeleta, B.
Thoysi & P. Escobar-Armel. 2010c. A complete
molecular phylogeny of the Ateles genus by means
of mitocondrial genes and DNA microsatellites. Mol.
Phylog. Evol. (en prensa).

Ruiz-Garcia, M., MLI. Castillo, G. Gutierrez-Espeleta & A.
Ledezma. 2010d. Phylogeography of Cebus capucin-
us (Cebidae, Primates) in Colombia and Costa Rica
by means of mtCOII gene sequences. Am. J. Prim.
(en prensa).

Ruiz-Garcia, M., M.I. Castillo, C. Vasquez, K. Rodri-
guez, J. Shostell, & N. Leguizamon. 2010e. Mole-
cular Phylogenetics and Phylogeography of the

White-fronted capuchin (Cebus albifrons; Cebidae,
Primates) by means of mtCOII gene sequences. Mol.
Phylog. Evol. (en prensa).

Ruiz-Garcia, M., P. Escobar-Armel, N. Leguizamon & P.
Manzur. 2010f. Genetic characterization and struc-
ture of the Colombian endemic Primate, Saguinus
leocopus, by means of DNA microsatellites and
mtCOII sequences. Int. J. Prim. (en prensa).

Rylands, A.B., E. Rodriguez-Luna & L. Cortés-Ortiz. 1997.
Neotropical Primate Conservation-The species and
the TUCN/SSC Primate Specialist Group Network.
Primate Conserv. 17: 46-69.

Rylands, A.B., M.C.M. Kierulff & R.A. Mittermeier. 2005.
Notes on the taxonomy and distribution of the tufted
capuchin monkeys (Cebus, Cebidae) of South Ameri-
ca. Lundiana 6: 97-110.

Sambrook, J., E.F. Fritsch, & T. Maniatis. 1989. Molecular
cloning: A laboratory manual. Cold Spring Harbor
Laboratory, Nueva York, EEUU.

Saitou, N. & M. Nei 1987. The neighbor-joining method:
a new method for reconstructing phylogenetic trees.
Mol. Biol. Evol. 4: 405-425.

Sena, L., M. Vallinoto, I. Sampaio, H. Scheneider, S.F.
Ferrari & M.P.C. Scheneider. 2002. Mitochondrial
COII gene sequences provide new insights into the
phylogeny of marmosets species groups (Callitrichi-
dae, Primates). Folia Primatologica 73: 240-251.

Sneath, PH.A. & R.R. Sokal. 1973. Numerical Taxonomy.
Freeman, San Francisco, EEUU.

Tamura, K. 1992 Estimation of the number of nucleotide
substitutions when there are strong transition-trans-
version and G+C content biases. Mol. Biol. Evol. 9:
678-687.

Tamura, K., M. Nei & S. Kumar. 2004. Prospects for infe-
rring very large phylogenies by using the neighbor-
joining method. Proc. Nat. Acad. Sci. USA. 101:
11030-11035.

Templeton, A.R. 1986. Coadaption and outbreeding depres-
sion, p. 105-116. In M.E. Soulé (ed.). Conservation
Biology. The science of scarcity and diversity. Sin-
auer, Sunderland, Massachusetts, EEUU.

Templeton, A.R. 1989. The meaning of species and spe-
ciation: a genetic perspective, p. 3-27. In D. Otte,
J.A. Endler (eds.). Speciation and its consequences.
Sinauer, Sunderland, Massachusetts, EEUU.

Torres, O.M., S. Enciso, F. Ruiz, E. Silva, & 1. Yunis.
1998. Chromosome diversity of the genus Aotus from
Colombia. Am. J. Prim. 44: 255-275.

Rev. Biol. Trop. (Int. J. Trop. Biol. ISSN-0034-7744) Vol. 58 (3): 1049-1067, September 2010 1067



