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RESUMEN

Dentro de los componentes de la diversidad bioldgica se encuentran la diversidad taxondémica y genética. El analisis de
ambos resulta indispensable para la elaboracion de estrategias de manejo y conservacion de areas prioritarias para la
conservacion. La peninsula de Hualpén alberga uno de los tltimos relictos de bosque costero de la Region del Bio-Bio,
concentrado en la Estacion de Biologia Terrestre (EBT) cedida en comodato a la Universidad de Concepcion, por parte
de la gobernacion de Concepcion. En este estudio se evalud la variabilidad taxondmica y genética de la peninsula con el
fin de contribuir al desarrollo de estrategias de conservacion y futuro desarrollo de planes de manejo en esta. Para ello
se cuantifico la riqueza de especies a lo largo de 20 transectos, localizados dentro de la peninsula. A su vez, se evalu6 la
diversidad genética con marcadores AFLP para cinco especies no relacionadas filogenéticamente. Se encontré un total de
90 especies, donde el 78% son nativas y el 22% son especies introducidas. La riqueza de especies nativas se concentrd
en la EBT, presentando diferencias significativas con el resto de los sitios muestreados. El analisis de los marcadores
moleculares mostré valores de diversidad genética congruentes con los reportados para especies de similares caracteristicas
biologicas. Ademas, los resultados de diversidad genética para las especies estudiadas concuerdan con los reportados en
otros sitios de su distribucion geografica. Por lo tanto, la EBT concentra altos valores de diversidad especifica y genética.
Esto podria ser el reflejo de la proteccion del sitio por parte de la entidad administradora. Considerando la presencia de
especies en peligro dentro de la estacion biologica y la riqueza de especies en el area, se aconseja incluir a la EBT y algunos
lugares aledafios en el sistema de areas protegidas por el Estado.

PALABRAS cLAVE: Relicto nativo, riqueza de especies, variabilidad genética, conservacion.

ABSTRACT

Taxonomic and genetic diversity are among the components of biodiversity. Both components need to be taken in
consideration to establish management and conservation strategies in high-priority areas for conservation. Pedro del Rio
Zanartu park in the peninsula of Hualpen, contains one of the last relicts of the coastal forest of the Bio-Bio Region,
mainly concentrated in the Terrestrial Biological Station (EBT) assigned to the University of Concepcion near to the city
of Concepcion. In this study, we evaluated both taxonomic and genetic diversity of the peninsula to establish conservation
strategies and future management plans in the area. We quantified the number of species along 20 transects within the park
and in the surrounding areas. In addition, we measured the genetic diversity in five phylogenetically unrelated species,
using AFLP markers. A total of 90 species were recorded, 78 % native and 22 % non-native. The highest species richness
was found in the EBT area, having significance difference with the rest of the sampling sites. The genetic analysis showed
similar values of genetic diversity than previously reported for species with similar biological traits and for the same studied
species, in different zones of their distribution. Therefore, high levels of species richness and genetic diversity were found
in the EBT. This could be as a result of the management and protection by the university. Considering the presence of
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endangered species within the EBT and the spatial distribution of species richness in the area, we recommend that the park
Pedro del Rio Zafiartu and surrounding areas need to be part of the areas protected by the government.

Keyworps: Native Relict, species richness, genetic diversity, conservation.

INTRODUCCION

Existe plena conciencia que el explosivo crecimiento de
las poblaciones humanas y sus efectos locales, regionales
y globales han provocado graves problemas ambientales
(Ojeda 1998). Factores tales como la fragmentacion de
habitats, el cambio climatico y la degradacion de ambientes
estan influenciando la distribucion y abundancia de especies
a partir de factores directos e indirectos frecuentemente
impredecibles (Primm & Raven 2000, Bellard et al. 2012).
Por otro lado, una de las consecuencias mas dramaticas es
el deterioro de la diversidad bioldgica en todos sus niveles
(Woodruff 2001, Kameswara 2004). En este escenario,
decidir qué conservar y donde hacerlo es un problema de
dificil solucion.

Tradicionalmente, uno de los principales criterios para
definir qué conservar se ha focalizado en la preservacion de
hotspots de biodiversidad, es decir, zonas que albergan una
alta concentracion de especies endémicas (al menos 0,5%
del total global) y que hayan experimentado una dréstica
disminucion de habitats (Myers ef al. 2000). No obstante, uno
de los avances en relacion a las estrategias de conservacion
es su conceptualizacion de conservar no solo a una especie
en particular o su diversidad genética, sino que también
considerar a la comunidad en la cual se encuentran inmersas
(Fitzpatrick & Keller 2014, Weinig et al. 2014). Este enfoque
permite conservar las especies en peligro, e incorpora la
dinamica evolutiva del sitio. En consecuencia, las areas de
proteccion resguardan no solo la riqueza de especies, sino
que también la riqueza genética que poseen el conjunto de las
especies que coexisten (Vandergast ef al. 2008).

Entendiendo que no solo la extincion de especies lleva
a la pérdida de la diversidad biologica, se ha propuesto el
analisis de la variabilidad genética para conservar y estudiar
los procesos que mantienen y generan dicha biodiversidad
(Myers & Knoll 2001, Forest et al. 2007, Latta 2008). Los
procesos evolutivos que modifican la variabilidad, y porende,
la diversidad biologica a nivel genético son las mutaciones,
deriva, flujo génico y seleccion de especies (Lewontin
1974, Eguiarte 1999). Estos procesos denominados en su
conjunto procesos microevolutivos, generan variacion a
nivel de individuos y poblaciones a través del cambio en
las frecuencias alélicas (Filipchenko 1927), y constituyen
un factor importante en la adaptacion de las especies a
diferentes ambientes. La pérdida de diversidad genética
(variabilidad alélica) en poblaciones naturales, reduce la
capacidad de las especies para evolucionar y hacer frente

a cambios ambientales (Frankham 2003, Meirmans et
al. 2011). Por lo tanto, la conservacion de la diversidad
genética, permite que las especies mantengan su potencial
de adaptarse a cambios ambientales (Jay ef al. 2012, Lasky
etal. 2012).

Se ha sefialado que la riqueza de especies y la diversidad
genética estan correlacionadas positivamente debido a la
influencia paralela de los factores ambientales (e.g. area,
conectividad y heterogeneidad ambiental) en ambos niveles
de diversidad (Kahilainen et al. 2014). Sin embargo, son
escasos los estudios que hayan evaluado de manera conjunta
estos dos aspectos, existiendo un ejemplo en plantas
alpinas (ver Taberlet et al. 2012), estudio en el cual no se
encontrd dicha correlacion. De acuerdo a esta hipotesis,
las zonas de transicion climatica presentarian altos valores
de endemismo, riqueza especifica y variabilidad genética,
debido a la amplitud de variables climaticas y ecologicas
que poseen (Smith et al. 2001).

En Chile, una zona de transicion climatica importante
se ubica en la Region del Bio-Bio (36° S). Para esta zona
se ha descrito un alto nivel de endemismo (Villagran et
al. 1995, Villagran & Hinojosa 1997a, 1997b) y una alta
riqueza de especies (Cavieres et al. 2005). Esta zona a su
vez, se encuentra altamente amenazada debido a la drastica
reduccion del bosque nativo, el cual ha experimentado una
reduccion del 64% (Lara et al. 2012). Esta zona de transicion
climatica se encuentra inmersa en el Aotspot de diversidad
descrito para Chile por Myers et al. (2001), determinado
en funcion de las particularidades de su flora y fauna (altos
niveles de endemismos) y a la fuerte presion producto
del cambio del uso de suelo (pérdida de habitats) en estas
regiones del pais (Arroyo et al. 2004). A partir de 1996 se
han propuesto para esta zona numerosos sitios prioritarios
para la conservacion (Muioz et al. 1996, Cavieres et al.
2005, Ibarra-Vidal et al. 2005). No obstante, hasta el dia de
hoy no existe un marco legal que permita conservarlos.

Ante la urgencia de conservacion en la region, decidir qué
conservar y donde hacerlo requiere de los mayores esfuerzos
para evitar la pérdida de especies, comunidades y su inherente
variabilidad genética. En este contexto la Peninsulade Hualpén
es uno de los ultimos relictos de vegetacion nativa en la zona
costera de la region del Bio-Bio (Polymeris 1995). Entre
sus formaciones vegetales destaca el Bosque Caducifolio
de Concepcion (Gajardo 1994), el cual cubria la Cordillera
de la Costa en la region, no obstante, fue reemplazada por
cultivos agricolas y plantaciones forestales (CONAF http://
www.conaf.cl/parques/reserva-nacional-nonguen/) 'y en
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la actualidad, en la Region del Bio-Bio, solo se encuentra
protegido un 3,4% del bosque nativo por el Sistema Nacional
de Areas Silvestres del Estado (Lara et al. 2012). En cuanto
a su flora, cabe destacar la presencia de especies endémicas,
de distribucion restringida y en peligro de conservacion como
son Pitavia punctata Molina y Gomortega keule (Molina)
Baillon (Mufoz et al. 1996). A su vez, desde el punto de vista
faunistico posee sitios de nidificacion de aves migratorias,
ademas de la presencia de mamiferos como son Dromiciops
glirioides Thomas (1894), Myocastor coypus Molina (1782),
especies también con problemas de conservacion (Consejo
de Monumentos Nacionales http://www.monumentos.cl/
catalogo/625/w3-article-26236.html).

De acuerdo a lo anterior y considerando que han
pasado 40 anos de haber sido declarada Santuario de la
Naturaleza y 20 afios desde el ultimo estudio de vegetacion
en la Peninsula, el objetivo del presente trabajo fue evaluar
la distribuciéon de la riqueza y diversidad de especies
vegetales en la peninsula centrandose en aquellas areas
que aun conservan vegetacion nativa, determinando a su
vez, la variacion genética en las areas de mayor riqueza
y diversidad de especies nativas. Con estos resultados se
contribuird al desarrollo de estrategias de conservacion y
futuro desarrollo de planes de manejo en la peninsula.

AREA DE ESTUDIO

La Peninsula de Hualpén se ubica en el borde costero de la
Bahia de Concepcion entre los 36°45°-36°49° S y los 73°09°
- 73°13°0 (Fig. 1). En 1976 fue declarada Santuario de la
Naturaleza, ante la necesidad de conservar los ecosistemas
que estaban bajo una fuerte presion antropica (Polymeris
1995, Decreto N° 556 del Ministerio de Educacion, Ley N°
17.288 de Monumentos Nacionales).

La vegetacion de la peninsula incluye comunidades
boscosas, donde entran en contacto especies del bosque
esclerofilo con especies del bosque costero higrofilo
(Polyméris 1995). La convergencia de estas comunidades
ha sido explicada, en parte, por su ubicacion dentro de la
zona de transicion entre los climas mediterraneo y templado,
gradiente climatico que abarca latitudinalmente desde los
36°00° hasta los 38°30°S y longitudinalmente desde los
71°00°0 hasta el Océano Pacifico (Di Castri & Hajek 1976).
El libre acceso a las diferentes areas de la peninsula y la
presencia de predios privados han fomentado la reduccion
de la cobertura de especies nativas, la colonizacion de
especies introducidas y el aumento de plantaciones como
Pinus radiata D. Don 'y Eucalyptus globulus Labill. (Fig. 1).
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Ficura 1. Mapa de la Peninsula de Hualpén, con detalle de los sitios de muestreo, con poligonos de cobertura vegetal. / Map of the Hualpen
Peninsula, with detail of samples sites, and polygons of vegetation cover.
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Al sur de la peninsula, préximo a la desembocadura
del rio Bio-Bio y en direccion hacia los acantilados de
Rocoto se ubica el Parque Pedro del Rio Zanartu (Fig. 1).
Al interior del parque se distingue el sector en el cual se
ubica la Estacion de Biologia Terrestre de 89 ha, fundada en
el afio 1970 y que fue cedida en comodato a la Universidad
de Concepcion por parte de la Gobernacién de Concepcion.
Periédicamente la Estacion de Biologia Terrestre, en
adelante EBT, se encuentra sujeta a labores de manejo
destinados a favorecer la mantencion de la flora nativa.
Entre las principales acciones que se realizan se encuentran
la restriccion del trafico de publico, eliminacion de especies
introducidas, mantencién y reduccion de senderos y
exclusion de animales domésticos.

RIQUEZA Y DIVERSIDAD TAXONOMICA

Para evaluar la distribucion de la riqueza y diversidad de
plantas vasculares en la peninsula se realizé un muestreo en
20 sitios distribuidos aleatoriamente: 9 en la EBT, 8 en el
sector de la desembocadura y 3 en el resto de la peninsula (Fig.
1). Los sitios muestreados corresponden a sectores donde la
vegetacion no presentaba signos de perturbacion reciente
y se escogieron de forma independiente de la presencia de
especies introducidas. No se muestreo localidades dominadas
por plantaciones forestales, cultivos o zonas con un alto
grado de degradacion en la vegetacion (Fig. 1).

En cada sitio se realizdo un transecto lineal de 20 m,
en donde se registré los puntos de interseccion de las
distintas especies vegetales. Con esto se determind riqueza
y abundancia de las especies en cada sitio. Para evaluar el
esfuerzo de muestreo, se realizaron curvas de rarefaccion,
donde se contrastd la riqueza de especies observada y
esperada para el area de estudio, utilizando el indice de Mao
Tau y Chao 1, respectivamente (Colwell & Coddington
1994). Para determinar si existian diferencias significativas
entre las curvas de valores observados y esperados se
utilizaron los intervalos de confianza al 95%. Los analisis
de rarefaccion se realizaron con el programa EstimateS 8.2
(Colwell 2009).

Los nombres cientificos y clasificacion taxondmica
de las especies registradas se establecieron de acuerdo a
Stevens (2001 en adelante). Las especies se clasificaron de
acuerdo a su origen en nativas e introducidas siguiendo lo
establecido por Zuloaga ef al. (2008).

La cobertura de las especies se estim6 contabilizando los
puntos de interseccion de los individuos en el transecto. Los
valores de cobertura se utilizaron para estimar la diversidad
de los sitios en términos de heterogeneidad y equitatividad.
La heterogeneidad de los sitios se midié mediante el indice
de Shannon-Wiener (H) (énfasis en especies raras) y el
indice de Simpson (D) (énfasis en especies comunes). La
equitatividad de los sitios se evalud utilizando el indice
de equitatividad de Shannon (J) (Anexo 1). Debido a que
los datos no cumplian con los supuestos de normalidad y

homogeneidad de varianza, las comparaciones se realizaron
mediante la prueba no-paramétrica de Wilcoxon con el
programa R-project (R Core Team 2014).

Para visualizar las relaciones de distancia entre sitios se
realizé un andlisis de agrupamiento UPGMA (Unweighted
Pair Group Method with Arithmetic Mean). La matriz de
distancia (euclidiana) entre sitios se confecciond a partir
de las variables nimero de especies nativas y numero de
especies introducidas por sitio. Para evaluar la composicion
de especies de los grupos obtenidos en el andlisis de
agrupamiento, se realizaron comparaciones de medias entre
los valores de especies totales, especies nativas y especies
introducidas por sitio. Todos estos analisis se desarrollaron
con los paquetes Agricolae y pvclust para R-project (R Core
Team 2014). Para evaluar las diferencias entre sitios de
muestreo en funcion de su composicion (nivel comunitario)
se efectud un analisis de escalamiento multidimensional no
métrico (siglas en inglés NMS, MDS o NMDS). La matriz
de distancia Bray-Curtis se confecciond a partir de los
datos de cobertura por transecto. El andlisis se llevo a cabo
mediante el paquete Vegan 2.3-5.tar.gz para R-project (R
Core Team 2014).

DIVERSIDAD GENETICA

En la peninsula existen numerosos sitios que se encuentran
inmersos en una matriz con severa perturbacion antrdpica,
generdndose zonas de vegetacion nativa discontinuas y
con menor numero de especies arboreas y arbustivas, e
interrumpidas por caminos y senderos. En su conjunto estas
alteraciones podrian afectar la variabilidad genética dentro
de los parches nativos, por ejemplo por el efecto de deriva
génica debido a la reduccion de los tamafios poblacionales,
especialmente en las especies herbaceas, no siendo tan
evidente en las especies longevas. Debido a esto, previa a la
obtencion de muestras para los analisis genéticos se realizd
una clasificacion cualitativa de la vegetacion de la peninsula
para determinar las zonas de mayor riqueza y abundancia de
especies nativas.

De acuerdo a la categorizacion de los sitios de la
peninsula, el analisis de la diversidad genética se realizd
en ejemplares localizados dentro de la ETB, a través de
la estimacion de la variabilidad genética en un grupo
de taxa no relacionados filogenéticamente, ya que esto
garantiza la evaluacion de la diversidad dentro de los
distintos componentes (diferentes niveles taxondmicos)
siguiendo lo propuesto por Vandergast et al. (2008). Entre
los criterios de seleccion de las cinco especies evaluadas
se considerd: la representacion de grupos taxondmicos
distantes, su representacion (abundancia y frecuencia) en
el area evaluada, la inclusion de habitos de crecimiento
diferentes, la factibilidad de acceso para la toma de muestras
y el facil reconocimiento taxonémico en terreno (Tabla 1).
En este estudio se utilizaron especies diploides ya que el
uso de poliploides puede resultar en una sobreestimacion
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de la diversidad genética, debido a los mecanismos
de reparacion del genoma (e.g. genes silenciados en
cromosomas duplicados) (Ohno 1972, Comai 2000). Las
especies seleccionadas fueron: Blechnum hastatum Kaulf.,
Aextoxicon punctatum Ruiz et Pav., Luma apiculata (DC.)
Burret, Cissus striata Ruiz et Pav. y Lapageria rosea Ruiz
et Pav. (Tabla 1). Para cada especie se muestrearon 40
individuos con una distancia promedio de 5 m entre ellos,
para evitar el muestreo de clones. Los individuos fueron
geo-referenciados y las muestras, consistentes en hojas
nuevas de cada especie, fueron almacenadas en silica gel
para su posterior analisis. Para evaluar la correlacion entre
la diversidad genética y el tamafio de la muestra de cada
especie se realiz6 un test de Pearson, el cual no mostrd
diferencias significativas para ninguno de los estimadores
de diversidad genética (p<0,050).

ExtrAccION DE ADN

La extraccion de ADN total se realizé utilizando un
protocolo modificado del método CTAB (Doyle & Doyle
1987). El protocolo involucra una limpieza de la muestra
con el buffer Sorbitol (0,35 M), para eliminar el exceso de
polisacaridos (Tel-Zur et al. 1999). La calidad del ADN
fue comprobada en geles de agarosa al 1% y se realizo
la dilucién de las muestras para el analisis de AFLP en la
proporcion 1:5, diluyendo con agua nano pura (Hasbtn et
al. 2012). Las muestras se almacenaron a -20°C hasta ser
usadas en los analisis de AFLP.

AMPLIFICACION AFLP Y GENOTIPIFICACION

La técnica de AFLP (dmplified Fragment of Length
Polymorphism) se realizd siguiendo el protocolo
optimizado por Hasbtn et al. (2012). En la amplificacion
selectiva se utilizaron partidores con las mismas secuencias
que los partidores preselectivos mas 3 bases adicionales.
Se probaron 22 combinaciones de marcadores AFLP. La
seleccion de las combinaciones a utilizar fue verificada
en geles de agarosa al 2%. Se realizd una busqueda
preliminar de la mejor combinacion, evaluando la cantidad
de fragmentos, nitidez e intensidad de los fragmentos

amplificados entre 50 y 500 pares de bases (pb). Los
protocolos fueron estandarizados en los Laboratorios de
Sistematica Molecular del Departamento de Botanica
de la Facultad de Ciencias Naturales y Oceanograficas
y Laboratorio de Epigenética de la Facultad de Ciencias
Forestales, ambos de la Universidad de Concepcion. Los
productos de amplificacion selectiva fueron corridos en
un secuenciador automatico (Applied Biosystem 3130,
16 capilares) en el Laboratorio de Gendmica Forestal del
Centro de Biotecnologia de la Universidad de Concepcion.

Sobre la base de los electroferogramas de AFLP
obtenidos, se construyéd una matriz binaria de datos
(ausencia / presencia de bandas), con GeneMarker ® The
Biologist Friendly Software (Trial Version http:/www.
softgenetics.com/downloads.php). Se consideraron aquellas
bandas entre 100 y 450 bp, que presentaron una buena
intensidad y definicion, con al menos 1 bp de diferencia
entre ellas. Adicionalmente, se realizé un chequeo visual de
cada uno de los perfiles para reducir el numero de falsos
positivos (Bonin et al. 2007, Turner et al. 2013). Luego
se determiné la presencia de loci que estaban presentes en
solo un individuo para ser eliminados del analisis, segun lo
recomendado por Bonin ef al. (2004). La matriz final para
todas las combinaciones se unificd y fue utilizada para los
analisis de diversidad genética.

ESTADISTICOS DE DIVERSIDAD GENETICA

Para estimar la diversidad genética a nivel de especie se
utilizaron los siguientes indices: heterocigosidad esperada
(He) (Nei 1973), riqueza alélica mediante el Numero
de alelos diferentes (Na), Numero de alelos efectivos
por locus (Ne), Indice de Shannon (/) y el Porcentaje de
loci polimorficos AFLP (% P). Todos los indices fueron
calculados con el programa GenAlEx version 6.5 (Peakall
& Smouse 2012). Para evaluar las diferencias estadisticas en
los valores de los parametros de diversidad entre especies,
se realizd un andlisis de varianza (ANOVA de una via) y
Test HSD (Honestly-significant-difference) de Tukey en el
programa R con el paquete Remdr (Fox 2005).

TaBLa 1. Categorias taxondmicas y algunas caracteristicas biologicas de las seis especies utilizadas en el estudio de variabilidad genética.
/ Taxonomic categories and some biological traits of the six species employed in genetic variability study.

EspECIE CLASE ORDEN FAMILIA 2n HAsrto

Blechnum hastatum Filicopsida Filicales Blechnaceae 66 Hierba terrestre (Perenne)
Luma apiculata Magnoliopsida Myrtales Myrtaceae 22 Arbusto o arbol (Perenne)
Gevuina avellana Magnoliopsida Proteales Proteaceae 26 Arbol (Perennc)
Aextoxicon punctatum Magnoliopsida Berberidopsidales ~ Aextoxicaceae 32 Arbusto o arbol (Perenne)
Cissus striata Magnoliopsida Vitales Vitaceae 34% Liana (Perenne)
Lapageria rosea Liliopsida Liliales Philesiaceae 30 Enredadera (Perenne)

*Este valor corresponde a la especie Cissus sulcicaulis (Baker)Planch.
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RESULTADOS

DIVERSIDAD TAXONOMICA

Para los 20 puntos de muestreo seleccionados (T1-T20) (Fig.
2), se encontrd un total de 90 especies de plantas vasculares,
pertenecientes a 79 géneros, 46 familias y 28 ordenes (Anexo
2). El 78% de las especies registradas son nativas y el 22%
corresponden a especies introducidas. Cabe destacar que de
las nativas registradas, el 29% son endémicas para Chile.
El 80% de las especies nativas registradas se encuentran
localizadas principalmente en el sector de la EBT (T1-T6)
(Fig. 2). En cuanto a las curvas de rarefaccion, los valores
registrados no muestran diferencias entre lo esperado
y lo observado (Anexo 3), y a pesar que las curvas no
alcanzan la asintota el muestreo realizado en la peninsula es
representativo de la diversidad taxonémica de esta.

Los mayores valores para los indices de diversidad de
especies se encuentran fuera de la EBT en los sitios T9 y
T14 (Tabla 2), los cuales presentan, a su vez los indices mas
altos de equitatividad (J), sin embargo, en este ultimo sitio
se encuentra una mayor proporcion de especies introducidas
en relacion a los puntos que estan dentro de la EBT.

Los resultados obtenidos para el total de las especies
muestran que la riqueza de la peninsula mostré un mayor
promedio de especies nativas dentro de la EBT (W= 78,5,
p= 0,002). A su vez, los sitios dentro de la EBT muestran
los indices mas altos de diversidad (H y D). No obstante, al
comparar los indices de diversidad (H y D) y equitatividad
entre los grupos dentro de la estacion (EBT) y fuera de la
estacion de Biologia Terrestre (FEBT), no se encuentran
diferencias significativas para ninguno de ellos (H:W = 66,
p=0,051; D:W= 60, p= 0,153 y J:W= 44, p=0,904).
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Al comparar los mismos grupos (EBT y FEBT), pero
realizando el andlisis solo con las especies nativas, se
encuentra una mayor riqueza de especies y mayor diversidad
en los sitios de la EBT, sin embargo, la equitatividad sigue
sin mostrar diferencias significativas (Fig. 3).

De acuerdo al andlisis de agrupamiento en base a la
riqueza de especies nativas e introducidas de cada transecto,
se obtuvo 2 grupos de sitios (Fig. 4). El primer grupo
constituido por T1-T6, T9 y T14 (Grupo rojo), corresponde
a sitios que poseen principalmente especies nativas (93%
del total de especies nativas registradas en este estudio) y
el segundo (Grupo azul) constituido por los sitios restantes,
los cuales albergan una mayor proporcion de especies
introducidas, estando representado el 90% del total de
especies introducidas registradas. Pese a las diferencias
en la composicion de especies de los sitios que forman
los grupos, solo se observan diferencias significativas en
el numero de especies nativas (W= 71, p= 0,004) y en el
numero total de especies por sitios (W= 70, p= 0,005). A
su vez, no se observaron diferencias significativas entre
el nimero de especies introducidas entre los grupos (W=
17, p= 0,064). Cabe destacar que en la conformacion del
Grupo Azul se incluye a los sitios T7 y T8, que aunque solo
presentan especies nativas, el numero total de éstas esta
por debajo de la media general de los sitios (3 y 4 especies,
respectivamente; media=7 especies).

De acuerdo al andlisis de ordenamiento (MDS), se puede
distinguir la conformacion de dos grupos (Stress=0,045)
con diferencias significativas en solo uno de los ejes (Fig.
5). Los grupos identificados son concordantes con la
diferenciacion de sitios al interior de EBT (T1-T6) y fuera
de la EBT (T7-T20). Los sitios de la EBT presentan poca
diferenciacion entre ellos a diferencia de los sitios fuera de
la EBT los cuales son muy diferentes entre si.

D Nativas
D Introducidas

—18

—16

—12

ezanbiy

™

Sitios

T12 T3 T4 T15 T16 T17 T18 T19 T20

Ficura 2. Grafico de la distribucion de porcentaje de especies nativas e introducidas para cada transecto. / Graph of percentage distribution

of native and introduced species of each transect.
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DIVERSIDAD GENETICA

El nimero de individuos muestreados fue 40, sin embargo,
el numero de individuos analizados varid de 36 a 12, debido
a problemas de extraccion o amplificacion. Para las tres
combinaciones de partidores (Eco AGG/ MseGAC; Eco
ATA/ Mse CTG y Eco AGG/Mse GAC) se obtuvo un total
de fragmentos amplificados (bandas) que vari6 entre 115 en
Blechnum hastatum a 266 en Lapageria rosea.

Los mayores valores de diversidad genética para los
indices de He, I y Ne se encontraron en B. hastatum y
Aextoxicon punctatum, en tanto Cissus striata muestra
los menores valores en todos los indices salvo en Na.
Los valores de P% muestran una tendencia diferente,
registrando el menor porcentaje en B. hastatum y el mayor
en A. punctatum (Tabla 3).
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Elanalisis de medias muestra que en todos los estimadores
de diversidad genética existen diferencias significativas
entre especies (He: F=15.55 p<0,001; I: F=20,57 p<0,001;
Ne: F=10.89, p=<0,001; Na: F=47,95, p<0,001), siendo B.
hastatum la Gnica que muestra diferencias significativas
con el resto de las especies (Anexo 3). En particular, para
la He e I no se registraron diferencias significativas entre
Luma apiculata - A. punctatum, L. apiculata - C. striata
y Lapageria rosea - Luma apiculata (p>0,05). Para Ne
ademas de las tres combinaciones anteriores se agregan C.
striata - A. punctatum (p>0,05), finalmente el patrén de Na
no registra diferencias entre C. striata - A. punctatum, Luma
apiculata - A. punctatumy L. apiculata - C. striata (p>0,05).
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Ficura 3. Graficos de caja que muestran las diferencias de las variables: riqueza, indices de diversidad y equitatividad, entre los grupos
dentro de EBT 'y fuera de ETB. Se incluye los valores del Test no paramétrico de Wilcoxon (W) y su significancia (valor-p). Los analisis solo
consideran la abundancia de especies nativas. / Box plot graph showing mean differences among variables: species richness, biodiversity
index and evenness, between inside EBT and outside EBT. Wilcoxon (W) non parametric test and its significance (p-value) are included.

Analyses consider abundance for native species only.
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TaBLA 2. Valores de diversidad, para sitio de muestreo, determinados a través de los indices de diversidad de Shannon (H) y Simpson
(D), y de equitatividad de Shannon (J). Grupos de sitios: Estacion de Biologia Terrestre (EBT) y Fuera de Estacion de Biologia Terrestre
(FEBT). / Diversity values for sampling sites determinate from Shannon (H), Simpson (D) index and Shannon evenness (J). Groups of
sites: Terrestial biological station (EBT) and Outside Terrestrial Biological Station (FEBT).

Sitio H D J GRUPOS DE SITIOS
T1 1,550 0,699 0,604 EBT
T2 1,635 0,646 0,577 EBT
T3 1,846 0,765 0,682 EBT
T4 2,117 0,844 0,782 EBT
T5 1,770 0,752 0,625 EBT
T6 1,565 0,707 0,630 EBT
T7 0,690 0,424 0,498 FEBT
T8 0,489 0,245 0,353 FEBT
T9 2,207 0,878 0,888 FEBT
T10 1,570 0,758 0,807 FEBT
T11 0,846 0,484 0,610 FEBT
TI12 0,192 0,091 0,277 FEBT
T13 1,801 0,804 0,866 FEBT
T14 2,819 0,919 0,876 FEBT
T15 1,099 0,667 1,000 EBT
T16 1,226 0,579 0,630 EBT
T17 1,402 0,622 0,564 EBT
TI18 1,274 0,666 0,612 FEBT
T19 1,245 0,657 0,599 FEBT
T20 1,063 0,558 0,593 FEBT

TaBLa 3. Estadisticos de diversidad genética intra-poblacional para cada una de las especies en estudio. Numero de individuos (N°),
Ntmero de alelos diferentes (Na) y Ntimero de alelos efectivos (Ne), Indice de Shannon (I), Heterocigosidad esperada (He), Porcentaje de
loci polimorficos (P%). / Within-population genetic diversity statistic’s for each studied species. Number of Individuals (N°), Rare alleles
number (Na), Effective number of alleles (Ne), Shannon’s Index (I), Expected Heterozygosity (He), percentage of polymorphic loci (P%).

EspECIE Ne Na Ne 1 He P%
Cissus striata 33 1,965 1,286 0,32 0,195 98
EE 0,018 0,019 0,014 0,01
Blechnum hastatum 30 1,896 1,325 3,353 0,22 94
EE 0,014 0,028 0,02 0,012

Luma apiculata 19 1,958 1,269 0,321 0,194 97,9
EE 0,024 0,02 0,014 0,011
Lapageria rosea 27 1,976 1,288 0,333 0,202 98,1
EE 0,07 0,012 0,012 0,009
Aextoxicon punctatum 20 1.986 1,328 0,362 0,255 99,3
EE 0,014 0,023 0,014 0,012

Media 1,956 1,299 0,406 0,211 97,43
EE 0,035 0,026 1,35 0,026 2,02
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Ficura 4. Dendrograma de agrupamiento y mapa de distribucion de sitios de muestreo. Puntos rojos indican sitios ubicados dentro de la
EBT (Estacion de Biologia Terrestre) y pertenecientes al Grupo 1. Puntos azules indican sitios ubicados fuera de la EBT (tanto dentro como
fuera del parque Pedro del Rio Zafartu), pertenecientes al Grupo 2. / Dendrogram grouping and distribution map of samples sites. Red
dots indicate sites located within EBT (Estacion de Biologia Terrestre) belonging to Group 1. Blue dots indicate sites located outside EBT
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Ficura 5. Escalamiento multidimensional no métrico realizado
a partir de la matriz de abundancia de especies nativas ¢
introducidas encontradas en cada uno de los sitios. Los circulos
negros corresponden a los sitos encontrados dentro de la EBT y los
circulos grises corresponden a los sitios fuera de la EBT. En negro
la media de los vectores de similitud. Las barras corresponden a £2
errores estandar. / Nonmetric multidimensional scaling performed
using the matrix of abundance of native and non-native species
found in each site. Black circles represent sampling sites within
EBT and gray circles represent sampling sites outside EBT. The
mean of similitude vectors is shown in bold types. Bars represent
+ 2 standard errors.
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DISCUSION

De acuerdo a nuestros resultados la distribucion espacial
de la riqueza y la diversidad de especies en la peninsula
de Hualpén es heterogénea, destacandose la diversidad de
especies y formaciones vegetales incluidas en la Estacion
de Biologia Terrestre de la Universidad de Concepcion. A
nivel especifico, cuando se considera el total de especies
registradas, los indices de riqueza y diversidad, aunque
son mayores en los de la EBT, no son significativamente
diferentes al resto de los sitios de la peninsula. Sin embargo,
cuando se evalua la distribucion de solo las especies nativas,
estas diferencias se hacen significativas (Numero de especies,
H y D significativamente mayor en la EBT, p>0,05).

Por otro lado, la composicion de especies en los
diferentes sitios considerados da cuenta de la heterogeneidad
de sus comunidades, pudiendo reconocerse dos grandes
grupos: aquellas comunidades en las que las especies
nativas corresponden al componente principal (en nuestro
trabajo, representadas por los sitios T1-T6) y aquellas
en donde las especies introducidas son las que cobran
relevancia (sitios T9-T20). De esta forma, la introduccion
de especies en la peninsula altera las comunidades nativas
cambiando sus caracteristicas intrinsecas (e.g. composicion
y estructura). Consecuentemente, la disimilitud de los sitios
en el andlisis de ordenamiento (dispersion en los dos ejes
del MDS) permitiria considerar que en la mayor parte de
los sitios predominan las especies introducidas, pudiendo
ser considerados, cada uno de ellos, como comunidades
diferentes. Del total de especies introducidas registradas, el
75% corresponden a especies invasoras para Chile (Fuentes
et al. 2014), las cuales por definicion modifican el paisaje
que habitan (Lockwood et al. 2007). Los patrones aqui
encontrados son consistentes con la idea de que cuando las
especies invasoras invaden comunidades nativas cambian
su composicion, estructura y diversidad (Mack et al. 2000,
Pauchard et al. 2014).

De acuerdo a Polymeris (1995) la heterogeneidad
entre las comunidades de la peninsula, puede deberse a la
fragmentacion y degradacion progresiva de la vegetacion
boscosa experimentada en sus comunidades. Diversos
estudios han mostrado que la fragmentacion es uno de
los principales responsables de la pérdida de especies en
ecosistemas terrestres (Saunders et al 1991, Vitousek
1994). Del mismo modo, se ha asociado a la fragmentacion
y pérdida de habitat con la reduccion del tamafio poblacional
(Burkey 1989). Se sabe que en poblaciones pequefias y
aisladas existe una mayor probabilidad de perder variacion
genética por pérdida de alelos (Ellstrand & Ellam 1993,
Frankham et al. 2003). Sin embargo, nuestros resultados
muestran que la fragmentacion que ha experimentado la
peninsula de Hualpén, durante las ultimas décadas, parece
no haber afectado los valores de diversidad genética de
las comunidades vegetales que alberga la EBT. En este

sentido, los valores de diversidad genética en términos de
He, reportados en este estudio, muestran que B. hastatum, L.
roseay C. striata alcanzan valores similares a los reportados
en el trabajo de Nybom (2004) para especies con el mismo
tipo de reproduccion, ciclo de vida y distribucion geografica.
No obstante, para las especies arboreas A. punctatum y
L. apiculata se registran valores levemente menores a los
enunciados por este autor. Consistentemente, al comparar
nuestros resultados con los reportados por Torres-Diaz et al.
(2013) en el Parque Coyanmahuida, las especies Lapageria
rosea, Luma apiculata, A. punctatum'y C. striata presentan
valores de He similares, en tanto que nuestros resultados en
términos de P% son incluso mayores (C. striata He=0,215,
P%=98; Lapageria rosea He=0,212, P%=179; A. punctatum
He=0,227, P%=17,4; Luma apiculata He=0,211, P%=95,6).

Es asi como este trabajo da cuenta de dos aspectos
importantes para la conservacidon, en primer lugar la
necesidad de establecer medidas de mantencion y proteccion
de la diversidad de flora nativa, a través de estrategias de
conservacion efectiva por medio del Estado de Chile. La
no inclusion de las formaciones vegetales de la peninsula
de Hualpén en el SNASPE ha fomentado la introduccion
de especies, el aumento de la superficie de plantaciones
y el aumento del nimero de parches y disminucion de la
superficie promedio de cada uno (Lara et al. 2012, Miranda
et al. 2017). Pese a ello los valores de diversidad de
especies y genética que posee EBT muestran la efectividad
del manejo que se ha hecho hasta la fecha por parte de la
entidad a cargo de este terreno, cabe destacar que esta es
la inica zona sujeta a manejo. En segundo lugar, deja en
evidencia la necesidad de realizar mas estudios que permitan
actualizar la informacion sobre el estado de la flora del lugar
y la diversidad genética de los distintos grupos de plantas
presentes y su interacciéon con los parametros ecoldgicos de
la zona. Ademas, realizar estudios de diversidad genética
fuera de la EBT que permitan evaluar, por ejemplo, la
hipotesis que plantea que la riqueza de especies y la
diversidad genética estan correlacionadas positivamente
(Kahilainen et al. 2014) y asi visualizar si efectivamente las
zonas protegidas poseen mayor diversidad genética que las
zonas no protegidas. Con ello se podria no solo evaluar el
hecho que zonas sometidas a manejo conservan de mejor
manera ambos aspectos de la diversidad bioldgica, sino
que ademads permitirian la elaboracion de planes de manejo
adecuados que incluyan ambos niveles de la diversidad,
para recuperar areas que registren menores valores de uno o
ambos componentes (taxondémico y/o genético).

Por lo tanto, de acuerdo a los resultados obtenidos, la
EBT necesita ser mantenida fortaleciendo los planes de
manejo que se han dado hasta la fecha, y se recomienda
ampliar la evaluacion de nuevos sitios en sectores aledafios
que puedan ser incorporados para potenciar la conectividad
entre parches de vegetacion nativa. Se recomienda ademas
incluir o considerar las caracteristicas genéticas de las
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especies presentes en este sector en futuras estrategias
de conservacion, especificamente aquellas que incluyan
restauracion in situ, en especial dentro de la EBT. Por
ultimo y debido a los antecedentes del rdpido efecto que
tienen factores como el cambio climatico global sobre la
variabilidad genética de las especies vegetales (Bellard et
al. 2012), se recomienda establecer parcelas permanentes
de monitoreo con el fin de evaluar como se ve afectada la
diversidad en todos sus niveles ante este tipo de alteraciones.

Finalmente, es necesario destacar que la evaluacion
de la riqueza de especies y la diversidad genética de las
comunidades, tradicionalmente se ha abordado de manera
independiente, y este estudio muestra la importancia
de realizar evaluaciones conjuntas de los dos niveles
de diversidad dentro y entre las zonas de interés para la
conservacion.
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ANExo 1. Formulas de los indices de diversidad y equitatividad utilizados. / Biodiversity index and evenness formula used.

InpicE SiMBOLO Formura
indice de Shannon-Wiener H -2 p,Lnp,
Indice de Simpson D 2 p’

Indice de Equitatividad de Shannon J H/Ln(S)

Definiciones:
S: niimero de especies en la muestra

p;: proporcion individuos pertenecientes a i especie (p= n/N, con n= nimero de
individuos de la i especie en la muestra y N= Total de individuos muestreados)

Ln: logaritmo natural
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Curvas de rarefaccion para la estimacion del optimo de muestro en el parque del Pedro del Rio Zafiartu. / Rarefaction curves for optimal
estimation of the sample units in Pedro del Rio Zafartu park.
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Test HSD (Honestly-significant-difference) de Tukey Valor significativo en la comparacion de medias entre pares de especies. (+= p<0,05,
-=p>0,05). / Test HSD (Honestly-significant-difference) Tukey significant value in the comparison of means between pairs of species.

PARES DE ESPECIES He I Ne Na
A. punctatum-B. hastatum + + + +
A. punctatum-C. striata + + - -

A. punctatum-Lapageria rosea - - - -
A. punctatum-Luma apiculata
B. hastatum-C. striata

B. hastatum-Luma apiculata
B. hastatum-Lapageria rosea
C. striata-Luma apiculata - - - -
C. Striata-Lapageria rosea - - -

Lapageria rosea-Luma apiculata + + -
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