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Resumen
La genética de la conservación es el uso de la genética para comprender y mitigar las amenazas causadas por actividades antropogénicas, como la pérdida y fragmentación de hábitats, el tráfico de fauna salvaje y las enfermedades emergentes. En esta revisión, analizamos el papel de la genética de la conservación de los primates en el desarrollo de estrategias de conservación eficaces, haciendo hincapié en la importancia de mantener la diversidad genética para mejorar el potencial adaptativo y evitar la extinción. En primer lugar, se exponenpresentamos estudios sobre varias especies de primates que ejemplifican cómo de qué manera los datos genéticos han sido fundamentales para evaluar con precisión los niveles de amenaza, identificar animales objeto de tráfico y rastrear su origen geográfico, y estudiar cómo afecta la pérdida de hábitat a las poblaciones de primates. A continuación, se describendescribimos las diversas herramientas moleculares y enfoques analíticos empleados en estos estudios. Por último, ofrecemos una revisión bibliográfica de la investigación en genética de la conservación en los últimos 20 años. Concluimos con un breve debate sobre las limitaciones y retos de este campolos desafíos en este ámbito en los países en desarrollo y recomendaciones para futuras investigaciones.
1. INTRODUCCIÓN
Los primates se enfrentan a un creciente riesgo de extinción están cada vez más amenazados de extinción debido a numerosas actividades antropogénicas que afectan a sus poblaciones y hábitats en forma directa (por ejemplo, el comercio de mascotas) o indirectamente (por ejemplo, la deforestación y la fragmentación) a sus poblaciones y hábitats y, como tales, son motivo de gran preocupación para su conservación (Estrada et al. 2017). A su vez, estas actividades influyen en la demografía y la diversidad genética de las poblaciones de primates, limitando así la viabilidad de las especies y los ecosistemas y dando lugar a la llamada sexta extinción (Ceballos et al. 2015). El primero de los cuatro objetivos de desarrollo sostenible a largo plazo formulados por el Marco Mundial para la Biodiversidad de Kunming-Montreal (Conv. Biol. Diver. 2022) afirma que “"la diversidad genética dentro de las poblaciones de especies salvajes y domesticadas se mantiene salvaguardando su potencial adaptativo”", destacando la importancia de la diversidad genética para garantizar el potencial evolutivo de las poblaciones y las especies, así como su capacidad para hacer frente a los retos desafíos medioambientales.
[bookmark: _Hlk170725413]La genética de la conservación, aunque bastante infrautilizada, es una disciplina con casi medio siglo de historia (Frankham 2019) que tiene como objetivo preservar la diversidad genética de poblaciones y especies. Por ello, esta disciplina ha adquirido un gran valor a la hora de abordar los problemas de conservación de los primates, tanto a nivel de población como de especie. Muchos factores, como la degradación y fragmentación del hábitat, actúan de forma sinérgica para amenazar a los primates, provocando una disminución de la disponibilidad de recursos, restringiendo la dispersión y aumentando la exposición a patógenos procedentes de animales domésticos. Estas consecuencias, a su vez, resultan en una disminución reducción de la eficaciadel tamaño efectivo de la población ( N e ) , una disminución de la variabilidad genética de las poblaciones, un aumento de la endogamia, una capacidad de adaptación limitada y, en última instancia, tasas de mortalidad más elevadas. Por último, este círculo vicioso provoca la extinción local, que probablemente tenga lugar en varios puntos del área de distribución de una especie.
Tamaño efectivo de la población ( N e ) : número de individuos que efectivamente se reproducen y contribuyen con descendencia a la siguiente generación; generalmente menor que el tamaño del censo

La genética también es una herramienta valiosa para abordar problemas de taxonomía y sistemática de los primates, concretamente en los casos en que los rasgos morfológicos o cromosómicos son ambiguos. Además, a escala poblacional, los datos genéticos concretos y cuantificables pueden proporcionar rápidamente información sobre los procesos históricos y contemporáneos que dan forma a la estructura de la población y pueden ayudarnos a comprender los retos desafíos adaptativos actuales y futuros (Zhou et al. 2016, Teixeira & Huber 2021). Por lo tanto, los análisis genéticos pueden ser un enfoque eficaz para establecer y aplicar una gestión y una legislación adecuadas para conservar mejor las especies y poblaciones de primates. En este artículo, resumimos la investigación en esta disciplina aplicada a los primates en tres secciones principales: los propósitos de la genética de la conservación, su análisis y lo que se ha logrado hasta ahora. Concluimos con un breve debate.
[bookmark: sec1]2. ¿PARA QUÉ SIRVE LA GENÉTICA DE CONSERVACIÓN DE LOS PRIMATES?
[bookmark: sec1Z1]2.1. Sistemática y taxonomía
En las últimas décadas, la filogenética molecular y la filogeografía han sido tremendamente útiles para dilucidar la colonización, los procesos de diversificación y los patrones actuales de distribución geográfica de diversos taxones de primates a nivel de familia, género y especie, con importantes ramificaciones para la taxonomía y la sistemática. Comprender mejor los procesos históricos subyacentes que conforman los patrones actuales de distribución geográfica de las especies y taxones de primates es relevante para la conservación, ya que los cambios en la distribución geográfica de los principales grupos taxonómicos y especies afectan a las estimaciones de la diversidad filogenética (el número de taxones de una región determinada) y ayudan a definir las áreas críticas para la conservación.
Filogeografía: disciplina integradora que investiga las relaciones entre genotipos individuales dentro de una especie o un grupo de especies estrechamente emparentadas, correlacionando dichas relaciones con su distribución espacial.

El género Saguinus, por ejemplo, está ampliamente distribuido en el norte de Sudamérica y Panamá, pero una reciente filogenia molecular condujo a su redefinición como cuatro géneros monofiléticos: Saguinus, Leontocebus, Tamarinus y Oedipomidas (Carvalho Brcko et al. 2022, Lopes et al. 2023). Mientras que Oedipomidas se da exclusivamente al oeste de la cordillera de los Andes (transandino) en Colombia y Panamá, Saguinus, Leontocebus y Tamarinus son cisandinos. Al igual que Saguinus, el género Callicebus se dividió en tres (Callicebus, Plecturocebus y Cheracebus) sobre la base de la profunda divergencia filogenómica que se originó en el Mioceno (Byrne et al. 2016). Todos estos cambios taxonómicos implican reducciones en las áreas de distribución geográfica de los géneros objetivo, lo que intensifica la necesidad de realizar esfuerzos iniciativas de conservación en zonas más amplias para preservarlos. En el caso de los tamarinos, estos estas esfuerzos iniciativas implican la conservación tanto en regiones cis como transandinas para preservar los cuatro géneros.
Las filogenias moleculares también se han utilizado para probar el principio de monofilia, según el cual se espera que todos los miembros de una misma especie correspondan a un clado bien diferenciado que comparta un antepasado común en una filogenia de referencia. En algunos casos en los que los límites entre especies violan este principio, se ha justificado la redefinición de una especie, pero si resulta controvertido que las especies no monofiléticas deben deban aceptarse como taxones válidos es controvertido (para más detalles, véase Gutiérrez & Garbino 2018, Zachos 2018, Gippoliti 2019). Tal es el caso de cinco subespecies de Cebus albifrons sensu latoen sentido amplio (i.e., C. albifrons, C. cesarae, C. malitiosus, C. unicolor, C. versicolor) que no comparten un ancestro común según los análisis filogenéticos de linajes mitocondriales y, por tanto, fueron elevadas a nivel de especie (Boubli et al. 2012, Lima et al. 2017, Ruiz-García et al. 2019). No obstante, el estatus taxonómico de algunas otras subespecies de C. albifrons sigue siendo objeto de discusión o está supeditado a futuras pruebas genéticas. Los métodos filogenéticos tradicionales asumen que los procesos de diversificación son dicotómicos y que no se produce intercambio genético entre taxones genéticamente diferenciados. Sin embargo, en los primates se han descrito muchos casos de aislamiento reproductivo incompleto entre especies, lo que ha dado lugar a numerosos casos de introgresión genética. Por ello, las historias evolutivas de las especies híbridas son especialmente complejas.
Monofilia: clado en una filogenia que incluye a todos los descendientes de un ancestro común; puede aplicarse al nivel de especie o a niveles jerárquicos superiores.
Introgresión genética: integración de genes de una especie en el acervo genético de otra debido a la hibridación.

La clasificación incompleta de linajes (ILS por sus siglas en inglés) es otro factor que complica las reconstrucciones filogenéticas y es frecuente en casos de especiación reciente en los que la diferenciación genética de dos especies dadas es incompleta. Sin embargo, los recientes avances en la secuenciación genómica y los métodos filogenéticos han sido útiles para superar los retos desafíos que plantean la introgresión genética y la ILS las NIT para la comprensión de los procesos evolutivos. Además, los el uso de métodos forenses eficientes, las tecnologías de secuenciación avanzadas y los enfoques enfoques filogenéticos rigurosos basados en la coalescencia han creado nuevas oportunidades en la genética de la conservación para generar secuencias de ADN de alta calidad a partir de muestras degradadas y especímenes conservados en museos, así como para reconocer linajes y especies bien diferenciados (Leaché et al. 2014, Barido-Sottani et al. 2018).
Ordenación Clasificación incompleta de linajes: polimorfismos genéticos ancestrales compartidos por taxones estrechamente emparentados, principalmente durante eventos de especiación rápida, que hacen que la filogenia de las especies difiera de los árboles de genes.
Enfoques filogenéticos basados en la coalescencia: métodos genealógicos destinados a rastrear las copias de genes desde la descendencia hasta el ancestro común en una población o grupo de taxones.

Las grandes distancias genéticas mitocondriales entre los orangutanes de Sumatra (Pongo abelii) y de Borneo (Pongo pygmaeus) se utilizaron inicialmente como prueba para justificar su designación como dos taxones separados (Xu & Arnason 1996). Posteriormente, los análisis de secuencias genómicas completas, —en parte provenientes procedentes de pieles de museoexhibidas en museos—, desvelaron profundas diferencias genéticas entre dos grupos de orangutanes de Sumatra, incluido uno más estrechamente emparentado con el orangután de Borneo (Nater et al. 2017). Estos hallazgos condujeron al reconocimiento de otra especie de orangután de Sumatra (Pongo tupanuliensis) que actualmente categorizada comose considera en peligro crítico (Nowak et al. 2023). En Platyrrhini, casos similares de especies recientemente descritas mediante el uso combinado de datos genómicos, morfológicos y geográficos son los titíes Mico schneideri y Mico munduruku (Costa-Araújo et al. 2019, 2021), los uakaris Cacajao ayresi y Cacajao hosomi (Boubliet al. 2008), el mono titi Plecturocebus grovesi (Boubli et al. 2019), los muriquis Brachyteles hypoxanthus y Brachyteles arachnoides (Chaves et al. 2019) y el tamarino Tamarinus kulina (Lopes et al. 2023).
[bookmark: sec1Z2]2.2. Evaluación del estado de conservación 
Los primates constituyen un grupo de gran interés para la conservación. Según el Grupo de Especialistas en Primates de la Unión Internacional para la Conservación de la Naturaleza (UICN), más del 62% de las 539 especies reconocidas actualmente están incluidas en alguna de las categorías de amenazaamenazadas de la Lista Roja de la UICN, y el 16% se consideran en peligro crítico. Mantener la diversidad genética de una especie es esencial para que ésta pueda responder a futuros retodesafíos medioambientales. La desaparición de poblaciones locales puede conducir rápidamente a extinciones regionales más extendidas si las poblaciones están separadas por distancias lo suficientemente grandes como para impedir la recolonización de hábitats vacíos o si existen barreras físicas o antropogénicas que reduzcan tanto el movimiento desplazamiento como la supervivencia de los individuos en dispersión (Allendorf et al. 2010).
Los parámetros genéticos pueden utilizarse para respaldar las recomendaciones relativas a las clasificaciones internacionales de conservación. Se ha explorado la estructura genética de muchos grupos de primates; sin embargo, estos datos rara vez se han utilizado en el desarrollo de planes de gestión y preservación o en políticas públicas (Blair et al. 2013; Moraes et al. 2017; Frandsen et al. 2020; Oklander et al. 2020, 2022). Por ejemplo, a pesar de la reconocida importancia reconocida de la diversidad genética como uno de los tres componentes básicos de la biodiversidad (Hoban et al. 2020), aún no se la considera un criterio para evaluar el estado de conservación en la Lista Roja de la UICN. Los cinco criterios reales diferentes (A-E) utilizados que se utilizan para determinar si un taxón pertenece a una Lista Roja de la UICN estiman el tamaño de la población (N) o el declive de la población principalmente por la extensión del área de distribución de la especie y el número de individuos maduros (UICN 2012). Sin embargo, N e puede diferir de N como resultado de variables como la proporción sexual, los patrones de apareamiento y el tiempo generacional, entre otros ( Frankham et al. 2014 ). Hasta la fecha, los datos genéticos sólo se han tenido en cuenta en contadas ocasiones en un criterio (E) que implica análisis cuantitativos.
Los estudios genéticos permiten comprender mejor los procesos históricos y contemporáneos que conforman la estructura de las poblaciones. Además, los datos genéticos concretos y mensurables pueden ser herramientas muy eficaces para establecerinstituir y aplicar una legislación adecuada que disminuya la pérdida de biodiversidad. Recopilar y publicar datos demográficos y ambientales antes de emprender acciones de gestión puede ser un proceso largo; en cambio, las herramientas genéticas ofrecen una alternativa más rápida para generar información sobre poblaciones y especies con el fin de diseñar acciones de conservación. También es importante reconocer que en los países que son hábitat siguen siendo relativamente escasos los laboratorios equipados y disponibles para realizar análisis genéticos de la fauna salvaje siguen siendo relativamente escasos en los países de hábitat, y que los costes costos de mantenimiento de estos laboratorios y de realización de dichos análisis son elevados. Por estas razones, los análisis se realizan a menudo en países que no son hábitat, a veces por investigadores extranjeros o de países hábitat que, al estar en el extranjero, tienen acceso a recursos internacionales que no estarían disponibles para los investigadores de las universidades de los países hábitat de los primates. En general, los datos genéticos siguen estando poco representados en los planes de gestión y conservación.
Los datos genéticos pueden ser útiles para categorizar el grado de amenaza de una especie según la UICN, ya que esta categorización suele ser una de las pocas herramientas que utilizan habitualmente los gobiernos y los responsables de la toma de decisiones a la hora de poner en marcha programas de gestión y conservación. Willoughby et al. (2015) analizaron la relación entre la diversidad genética y el estado de conservación de la UICN en todos los vertebrados y propusieron incorporar la estimación de la pérdida esperada de diversidad genética como otro criterio para identificar las especies con necesidades de conservación. Constataron que los criterios actuales de la UICN no permitían identificar las poblaciones con escasa diversidad genética y propusieron estimar y utilizar el número de generaciones (t) que harían falta para que la variabilidad genética actual de una población disminuyera por debajo de un determinado umbral (sobre la base de su variabilidad genética actual) como criterio adicional en la evaluación del grado de conservación de un taxón. Posteriormente, Oklander et al. (2021) revisaron los estudios publicados que recogían datos de repeticiones cortas en tándem (STR, por sus siglas en inglés) para primates neotropicales y utilizaron los métodos empleados por Willoughby et al. (2015) para analizar la relación entre la pérdida estimada de diversidad genética y el estado de conservación de la Lista Roja de la UICN. Sus resultados sugieren indican que varias especies y subespecies podrían estar más amenazadas de lo que sugiere su clasificación actual en la Lista Roja, una tendencia que podría darse también en otras regiones. También encontraron descubrieron que muchas publicaciones que contenían datos genéticos aplicados a estudios de parentesco o elección de pareja, por ejemplo, no presentaban los parámetros básicos de heterocigosidad o N e de las poblaciones estudiadas que pudieran estimarse con la misma base de datos. Por estas razones, alentamos a los investigadores a publicar, cuando esté disponible, la heterocigosidad observada, N e y N en estudios genéticos de poblaciones de primates salvajes, especialmente para las familias menos estudiadas, para proporcionar una categorización más precisa del estado de conservación y el nivel de amenaza de estas especies.
[bookmark: sec1Z3]Repeticiones cortas en tándem (STR): repeticiones en tándem de secuencias cortas (2-6 pb) de ADN genómico dispersas por todo el genoma y altamente polimórficas en número de repeticiones; también conocidas como microsatélites.

2.3. Análisis forenses, identificación de especies e inferencia de orígenes geográficos
Las técnicas moleculares pueden aplicarse a investigaciones criminales de delitos como el tráfico o la caza ilegal de primates, la detección de puntos calientes clave de extracción ilegal de animales y la identificación de individuos o muestras de especies.
[bookmark: sec1Z3Z1]2.3.1. Identificación molecular de especies de primates.
Un análisis de 20 años de fauna silvestre comercializada legalmente a nivel internacional (1997-2016) reveló que los primates eran la segunda fuente de mercancías más comercializada (22%); el comercio internacional de primates para "“exhibición"” representó 3.000 millones de dólares estadounidenses (Andersson et al. 2021). Estos datos sobre el comercio legal facilitan la comprensión deayudan a comprender cómo el comercio ilegal de especies silvestres puede ser un negocio muy lucrativo, que contraviene las leyes y los tratados nacionales e internacionales (Zimmerman 2003).
La identificación molecular de especies es especialmente útil en el ámbito policial para determinar la aplicación de la ley para asignar especies utilizando a partir de derivados animales, como pelo, muestras fecales, pieles provenientes de museos, carne de animales silvestres o artículos procesados (Guschanski et al. 2013, Rashid et al. 2015, Smart et al. 2021). También puede utilizarse para identificar especies cuando la fiabilidad de los rasgos morfológicos es dudosa (Maldonado et al. 2023). Se destaca la importancia de utilizar herramientas moleculares para identificar correctamente las especies de primates con las que se comercia intensamente, tanto con fines médicos como de carne de animales silvestres, Rönn et al. (2009) desarrollaron un sistema de microarrays que permitió la identificación de 45 de los 65 géneros de primates reconocidos en el momento del estudio.
La idea de utilizar una secuencia de ADN como código de barras molecular para reconocer especies resulta atractiva por su simplicidad conceptual y su aplicación en ciencias forenses (Hebert et al. 2003, Chapple & Ritchie 2013). El código de barras del ADN se basa en el principio de que se puede utilizar un par de cebadores universales (que reconocen y amplifican secuencias homólogas en múltiples especies) tras un proceso de validación para obtener una secuencia de nucleótidos de entre 650 y 750 bases de la subunidad I de la citocromo c oxidasa mitocondrial (CO-I) y luego encontrar posibles coincidencias en bases de datos de referencia como GenBank (véase https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi) y la base de datos Barcode of Life (BOLD; véase https://www.boldsystems.org/index.php) (Hajibabaei et al. 2006, Ratnasingham & Hebert 2007, Chac & Thinh 2023). BOLD incluye 51.015 registros de primates, que representan 327 especies. Minhós et al. (2013), que quienes estudiaron las especies de primates comercializadas en dos mercados urbanos de Guinea-Bissau mediante códigos de barras de ADN, distinguieron entre especies con un tamaño corporal similar y demostraron que el sesgo de identificación errónea puede dar lugar a políticas de conservación inadecuadas al pasar por alto algunas de las especies más afectadas. Más recientemente, Gaubert et al. (2015) desarrollaron un enfoque multilocus amplificando fragmentos de cuatro genes mitocondriales (citocromo b, CO-I, y subunidades ribosómicas 12S y 16S) para establecer un fmarco para la tipificación del ADN de la carne de animales silvestres africanos. Proporcionaron un protocolo de amplificación y una líneaun proceso de decisión para la tipificación del ADN a través de la base de datos DNAbushmeat (véase http://mbb.univ-montp2.fr/MBB/DNAbushmeat), que permite la identificación taxonómica automatizada de artículos deproductos cárnicos carne de animales silvestres de los bosques africanos utilizando mediante la base de datos GenBank. Utilizando Con estos métodos, Dipita et al. (2022) evaluaron la identificación taxonómica de la carne de animales silvestres comercializada en Camerún y de una incautación en un aeropuerto francés, identificando con éxito 12 especies de primates. También descubrieron que las especies de primates se identificaban de forma inexacta en las aduanas (en Francia) y por asistentes contratados en el mercado (en Camerún), lo que demuestra que la identificación precisa de las especies es fundamental para que las estrategias de conservación sean eficaces.
Código de barras molecular (código de barras de ADN): análogo a los códigos de barras de los supermercados, es un sistema de identificación de especies que utiliza una secuencia corta de ADN de una muestra individual.

Una versión más sofisticada del método de código de barras molecular, conocida como metabarcodificación (Quéméré et al. 2013), se basa en el mismo principio de código de barras, pero combina métodos de secuenciación de alto rendimiento (HTS  por sus siglas en inglés) con bioinformática para co-amplificar y reconocer simultáneamente ADN de fuentes mixtas (por ejemplo, heces, agua, suelo o incluso aire). Este método se ha utilizado ampliamente en la última década para realizar inventarios de parásitos gastrointestinales, microbiomas y componentes de la dieta a partir de muestras fecales de primates (Quéméré et al. 2013, Lan et al. 2023, Schneider et al. 2023). También es un método eficaz para la identificación forense de especies silvestres en muestras complejas que contienen una mezcla de diferentes especies, como productos manufacturados o suplementos dietéticos (Arulandhu et al. 2017).
[bookmark: sec1Z3Z2]Metabarcodificación: identificación simultánea de especies mediante la secuenciación de un marcador de ADN específico a partir de una muestra mixta.
Secuenciación de alto rendimiento (HTS): se refiere a las tecnologías de secuenciación que generan grandes cantidades de datos genéticos de forma relativamente más rápida y rentable que la secuenciación tradicional; también conocida como secuenciación de nueva generación (NGS).

2.3.2. Cuidado con el uso de códigos de barras moleculares.
A pesar de la enorme repercusión de la codificación de barras molecular y la metabarcodificación en la taxonomía molecular y la medicina forense, estos métodos son un arma de doble filo, ya que los cebadores universales pueden amplificar involuntariamente el ADN mitocondrial nuclear (numt) y obstaculizar el proceso de identificación. Entre los mamíferos, llos os nums numts son particularmente frecuentess en el genoma de los primates (Mundy et al. 2000, Soto-Calderón et al. 2012, Dayama et al. 2020). Además, dada la rápida tasa de degradación del ADN mitocondrial en comparación con su homólogo nuclear en pelo, heces y pieles conservadas (Berger et al. 2001, Foran 2006, Soto-Calderón et al. 2009), estas fuentes de ADN son más propensas a la amplificación de númenes numts en primates que la sangre o los tejidos blandos (Clifford et al. 2004, Soto-Calderón et al. 2012), por lo que se requiere la aplicación de protocolos para prevenir o discernir la amplificación de  númenesnumts. Varias estrategias abarcan incluyen el diseño cuidadoso de cebadores y la identificación de mutaciones sin sentido o de cambio de marco en presuntas secuencias codificantes mitocondriales o ramas inesperadamente largas en una filogenia mitocondrial (Anthony et al. 2007, Song et al. 2008).
Copias nucleares de ADN mitocondrial (numts): se originan por transposición de fragmentos de ADN mitocondrial al genoma nuclear o por duplicación de otro numt.

[bookmark: sec1Z3Z3]2.3.3. Inferencia de orígenes geográficos.
[bookmark: _Hlk170737378]A diferencia de la identificación de especies, el rastreo del origen geográfico de una muestra o individuo requiere la construcción de una base de datos de referencia genética/de genotipos de referencia (GRDB) de la especie en cuestión en toda su área de distribución, con suficiente representatividad y potencia para discriminar entre regiones geográficas. Mediante el análisis de las secuencias de ADN de la región de control mitocondrial, Gani et al. (2021) determinaron la subespecie y el origen de 12 especímenes cautivos de Hylobates lar y Clifford et al. (2004) discriminaron entre poblaciones septentrionales y meridionales de gorilas de llanura. Sin embargo, hasta la fecha los marcadores más utilizados para la asignación genética son los STR, que se han aplicado a numerosos taxones como los guacamayos (Presti et al. 2015), elefantes africanos (Wasser et al. 2022), chimpancés (Ghobrial et al. 2010) y monos aulladores (Oklander et al. 2020).
Base de datos de genotipos de referencia (GRDB por sus siglas en inglés): base de datos específica de variantes genéticas de individuos de toda la distribución de la especie; permite identificar el origen de muestras desconocidas comparándolas con la base de datos.

[bookmark: _Hlk170737431]Aunque los recientes avances en HTS han permitido identificar marcadores STR de forma relativamente rápida y rentable (De Barba et al. 2017, Roy et al. 2021, Alves et al. 2022), tradicionalmente se desarrollaban mediante la construcción de bibliotecas genómicas enriquecidas, las que resultaban costosas y que requerían mucho tiempo (Muniz & Vigilant 2008), lo que representa una limitación para la mayoría de los países de que son hábitat de primates (Di Rocco & Anello 2021). Una vez aislado un panel de STRs para una especie de primate, los polimorfismos se pueden probar para su uso en especies estrechamente relacionadas (Arandjelovic & Vigilant 2018). Se han construido bases de datos de referencia, por ejemplo, para Pan (Gonder et al. 2011), Oedipomidas (Acevedo-Garcés et al. 2021), Gorila (Arandjelovic et al. 2010), macacos (Zhou et al. 2023) y gibones (Kheng et al. 2018). En varios casos, se han utilizado para asignar el origen geográfico de especímenes objeto de tráfico o comercio internacional antes de que se adoptara la CITES (Convención sobre el Comercio Internacional de Especies Amenazadas de Fauna y Flora Silvestres) en 1975 (Hvilsom et al. 2013, Soto-Calderón et al. 2015, Oklander et al. 2020, McDonald et al. 2023). Un ejemplo es el uso de una base de datos STR de referencia para discernir diferentes unidades de gestión y estimar el origen de 22 especímenes confiscados del mono aullador sudamericano Alouatta caraya, la especie de primate con la que más se trafica en Argentina (Oklander et al. 2020). Los autores de este estudio descubrieron que los orígenes asignados a la mayoría de los individuos confiscados eran principalmente zonas alrededor de la frontera entre Argentina y Paraguay (cerca de Chaco y Corrientes, las ciudades más grandes del noreste de Argentina, Chaco y Corrientes) y la carretera nacional 12, que termina en Buenos Aires, donde se producen la mayoría de las confiscaciones. La venta ilegal de A. caraya ya había sido denunciada en varios puntos de esta carretera. Este ejemplo ilustra cómo el análisis genético ayuda a rastrear las rutas y los puntos calientes clave del tráfico de especies silvestres, contribuyendo así a la planificación y aplicación de medidas de control más eficaces. 
Todo lo anterior pone de relieve las aplicaciones de los marcadores genéticos y las bases de datos como herramientas para detectar y combatir el comercio ilegal de primates. Los análisis genéticos en casos forenses pueden evaluar con fiabilidad los efectos de la explotación y las necesidades de conservación de las especies, que de otro modo sería imposible determinar. Alentamos la producción de bases de datos genéticos de alta calidad para todas las especies de primates con el fin de aplicar análisis forenses de ADN en casos judiciales para contribuir a su conservación.
[bookmark: sec1Z4]2.4. Variación genética neutra frente a variación genética adaptativa
Los estudios de genética de poblaciones se han basado históricamente en marcadores moleculares neutros o casi neutros para estimar los parámetros poblacionales y comprender los procesos demográficos. El nivel de diferenciación genética y la historia demográfica compartida entre poblaciones han sido clave para delimitar las denominadas unidades evolutivamente significativas (ES UUES) y priorizar las poblaciones con fines de conservación (Moritz 1994, Crandall et al. 2000). Sin embargo, puntos de vista más recientes destacan la importancia de implicar incluir la variación adaptativa y la genética funcional en la definición de ESUUES, unidades de gestión (MUUG) y unidades de conservación (CUUC) (De Guia & Saitoh 2007, Palsbøll et al. 2007, Casacci et al. 2014). Aunque recién ahora se están reconociendo las conexiones claras entre la diversidad genética funcional y la adaptación de las poblaciones salvajes a los entornos locales (por ejemplo, el tipo de hábitat o las enfermedades infecciosas) sólo se están reconociendo ahora, los rápidos avances en la cartografía genética y los estudios de asociación en poblaciones genéticamente distintas parecen estar superando por fin estos obstáculos. Un ejemplo interesante es el reciente escaneo del genoma de dos subespecies de Macaca mulatta adaptadas a ambientes contrastantes, que mostró evidencia de selección positiva en genes implicados en la gluconeogénesis y la respuesta a la inanición, así como otros genes relacionados con la función cardiovascular y la respuesta a la temperatura ambiental (Liu et al. 2018). Del mismo modo, se han encontrado polimorfismos en genes responsables de la adaptación local a la altitud en varias especies de monos narigudos (Rhinopithecus) (Yu et al. 2016). Asimismo, la selección positiva en los receptores de citoquinas como respuesta al virus de la inmunodeficiencia simia explica las diferencias entre subespecies de chimpancés distribuidas en entornos contrastadoscontrastantes (Schmidt et al. 2019).
Unidad evolutivamente significativa (UCEUES): conjunto de una o más poblaciones de una especie determinada con diferencias genéticas y adaptativas sustanciales que se considera un componente único de la especie, normalmente con fines de conservación.

Los recientes avances en genómica han permitido comprender mejor las conexiones entre genotipos y fenotipos y los procesos genéticos adaptativos en general, ya que la diversidad genética neutra puede no ser siempre un indicador preciso de tales fenómenos (Kuang et al. 2023). Estos avances presentan una notable oportunidad para futuros análisis de variaciones genéticas funcionales asociadas a enfermedades y cambios ambientales, teniendo en cuenta que los desafíos adaptativos también pueden originarse por los efectos recientes de la creciente interacción con poblaciones de humanos y sus mascotas, la alteración del hábitat, la contaminación y el cambio climático, que afectan a los tipos y cantidad de recursos disponibles y a los patrones espaciales de las especies de parásitos (Graham et al. 2016, Estrada et al. 2017). Algunos estudios pioneros en este ámbito advierten, por ejemplo, de la ampliación de la gama de parásitos que afectan a los lémures en Madagascar( (Barrett et al. 2013, De Winter et al. 2020, Marquès Gomila et al. 2023), incluidos helmintos (Hymenolepis spp. y Trichuris spp.), ácaros (Schoutedenichia microcebi), piojos (Lemurpediculus spp.) y garrapatas (Haemaphysalis lemuris), destacando tanto la importancia de estudiar nuevas interacciones como el papel de la inmunogenética en la respuesta de las especies de primates a los cambios antropogénicos (Bradley & Lawler 2011, Larsen et al. 2014).
[bookmark: sec1Z5]2.5. Rasgos del ciclo vital
Los rasgos clásicos de la historia vital representan propiedades de los organismos que están directamente relacionadas con los dos componentes principales de la aptitud: la supervivencia y la reproducción. En la literaturabibliografía, el término "“rasgo del ciclo vital"” se utiliza a menudo indistintamente con componentes de la aptitud; como resultado, muchos caracteres fenotípicos tales como rasgos morfológicos, fisiológicos y de comportamiento con efectos importantes sobre la reproducción y la supervivencia han sido llamados rasgos del ciclo vital (Flatt & Heyland 2011).
Hasta hace poco, todos los conocimientos existentes sobre los rasgos del ciclo vital y las pautas de dispersión de los primates procedían de estudios observacionales a largo plazo. Estos estudios ofrecieron brindaron información sobre el parentesco materno, el éxito reproductivo de las hembras y los patrones de dispersión al registrar la entrada o salida de individuos de los grupos en algunas especies. Sin embargo, estos estudios sólo fueron posibles tras años de seguimiento continuo (Ross 1998, Strier 2008). Los análisis genéticos son factibles desde hace poco tiempo y pueden ayudar a confirmar datos observacionales recogidos previamente, además de proporcionar información sobre el éxito reproductivo de los machos, la paternidad y el parentesco paterno que es imposible obtener únicamente mediante la observación.
Desde que se empezaron a utilizar los STR, se han multiplicado los estudios sobre el sesgo reproductivo y el apareamiento extragrupal. Al principio, los STR desarrollados para humanos se utilizaban para especies filogenéticamente próximas, pero a medida que mejoró el acceso a estos marcadores, los estudios se ampliaron para incluir una amplia gama de otras especies. Varios autores han probado hipótesis sobre la asimetría reproductiva que, en general, demostraron una correlación positiva entre el alto rango de los machos y el éxito reproductivo [por ejemplo, Papio cynocephalus (Altmann et al. 1996), Pan troglodytes (Constable et al. 2001), Pan paniscus (Gerloff et al. 1999), Cercocebus torquatus (Gust et al. 1998), Semnopithecus entellus(Launhardt et al. 2001 (Launhardt et al. 2001), Cebus capucinus (Muñiz et al. 2010), A. caraya (Oklander et al. 2014)], incluso en bonobos [P. paniscus (Mouginot et al. 2023)] y sifakas [Propithecus verreauxi (Kappeler & Schäffler 2008)]. Además, un reciente reanálisis de la asimetría reproductiva masculina en 31 especies de primates (Ross et al. 2020) demostró que el efecto negativo del tamaño del grupo sobre la inclinación del apareamiento que se había observado anteriormente era un artefacto (Kutsukake & Nunn 2006). Sin embargo, unos pocos estudios sugieren que la asimetría reproductiva puede disminuir considerablemente en las especies igualitarias o con jerarquías débiles (Paul & Kuester 2004, Strier et al. 2011).
Existen excelentes revisiones sobre el efecto del parentesco en los primates y la aplicación de herramientas moleculares para estudiar la dispersión y el parentesco en los primates (Strier 2008, Di Fiore 2009) que destacan las características de los sistemas sociales de los primates que resultan insolubles intratables para que los investigadores los estudien sobre el terreno. Las pautas de dispersión y parentesco entre los individuos de los grupos están íntimamente ligadas. Si tanto las hembras como los machos se dispersan al alcanzar la madurez sexual (dispersión no sesgada), los grupos estarán compuestos por adultos de ambos sexos que no están emparentados entre sí. Si los machos son los que se dispersan y las hembras tienen un comportamiento filopátrico (dispersión sesgada hacia los machoscon sesgo masculino), al analizar las relaciones de parentesco, encontramos que las hembras están emparentadas (madres/hijas, hermanas, hermanastras), porque han permanecido en el grupo. Por el contrario, si las hembras son las que se dispersan (dispersión con sesgo femenino), los machos del grupo estarán emparentados. Por lo tanto, dependiendo de la dispersión, es probable que los individuos pasen gran parte de su vida adulta en grupos con o sin parientes cercanos.
Como ya se ha mencionado, la aplicación de estudios moleculares es indispensable sólo únicamente para estimar el éxito reproductivo masculino y el parentesco paterno, pero también puede ser un atajo para descifrar estos mismos rasgos en las hembras, permitiendo una comprensión mucho más rápida del parentesco genético dentro de los grupos y poblaciones y entre ellos, en comparación con los estudios observacionales multigeneracionales a largo plazo. Sin embargo, a la hora de mapear asociar el comportamiento sobre a la genética, como en la influencia de las relaciones de parentesco en los comportamientos cooperativos, afiliativos, competitivos y/o agresivos, sigue siendo necesario llevar a cabo estudios observacionales para reconocer a los individuos y registrar los comportamientos (Chapais 2001, Smith 2014). Los estudios de modelos de selección de parentesco se han probado en varias especies de primates, mostrando resultados notablemente dispares (Grebe et al. 2022). Esta variación en los resultados se discute a menudo en función de si es posible la discriminación de parentesco, necesaria para la selección de parentesco y la evitación de la endogamia (Widdig 2007).
Los rasgos del ciclo biológico y los patrones de dispersión se ven influidos por los cambios ambientales, como la pérdida y fragmentación del hábitat (Boyle & Smith 2010, Carretero-Pinzón et al. 2016). Cada vez se recurre más a los estudios genéticos para registrar la variación de estos rasgos y la endogamia y laendogamia/exogamia resultantes, comparando entornos conservados y perturbados.
Descendencia (eExogamia): descendencia de individuos emparentados a distanciacon un parentesco lejano, como los pertenecientes a poblaciones, subespecies o especies históricamente aisladas.

La teoría de la evitación de la endogamia postula que los parientes evitarán aparearse porque la depresión por endogamiaámica puede reducir la aptitud de la descendencia. Al igual que otros estudios de campo sobre este tema, la investigación sobre la evitación de la endogamia en primates también ha arrojado resultados dispares. Algunos estudios afirman que la dispersión y la muerte son mecanismos suficientes para evitar la endogamia. Sin embargo, en los casos en los que los padres y su descendencia viven juntosconviven durante largos periodos de tiempo, otros mecanismos deben estar en juego, ya que estudios genéticos en varias especies revelaron la evitación de parientes cercanos en la selección de pareja (Vigilant et al. 2015, Godoy et al. 2016, Chaves et al. 2023). Galezo et al. (2022) estudiaron los mecanismos de evitación en los babuinos de y hallaron pruebas sólidas de que la elección de pareja promueve la evitación de la endogamia en las clases de parentesco con una relación mayor o igual a 0,25, siendo el parentesco materno más eficazmente discriminatorio en los grupos sociales no perturbados. Sin embargo, un grupo social que vivía en un hábitat antropogénicamente perturbado con una dispersión reducida de machos presentaba tasas de endogamia 10 veces superiores. En A. caraya, Oklander et al. (2010) encontraron una alta diferenciación genética entre grupos en entornos fragmentados más un evento de incesto (una hembra engendró un hijo con su hijo anterior), lo que sugiere que la creciente fragmentación del hábitat puede haber limitado gravemente la capacidad de dispersión del grupo. En conjunto, estos ejemplos sugieren que los mecanismos de evitación de la endogamia pueden verse afectados significativamente por las perturbaciones antropogénicas.
Depresión endogámica: reducción de la aptitud biológica resultante de la endogamia causada por una mayor probabilidad de homocigosis de los rasgos hereditarios de enfermedad.

Revisando la bibliografía para Platyrrhini, sólo encontramos 10 artículos sobre la variación en los patrones de dispersión entre bosques fragmentados y continuos, y sólo cubrían especies que exhiben dispersión sesgada hacia los machoscon sesgo masculino (Cebus capucinus; Fedigan & Jack 2001) y no sesgada (Alouatta spp.; Van Belle & Estrada 2008, Oklander et al. 2010). Estos estudios sugieren que la fragmentación del hábitat influye en los patrones de dispersión. Parece que los machos siguen dispersándose independientemente de la fragmentación del hábitat, mientras que las hembras modifican su comportamiento de dispersión. Otros estudios que comparen poblaciones en entornos perturbados y no perturbados arrojarán luz sobre los límites de la plasticidad y podrían utilizarse para desarrollar acciones de gestión precisas en poblaciones de primates perturbadas.
Con estos ejemplos, pretendemos destacar la utilidad de los métodos moleculares para detectar la endogamia y la historiael historial de dispersión de grupos y poblaciones sin observaciones a largo plazo. Por lo tanto, la genética puede ser más eficaz en términos de tiempo en algunos estudios de rasgos del ciclo vital que los estudios observacionales, aunque siempre hay que tener en cuenta la logística del muestreo, la disponibilidad de laboratorios para estos análisis y los costescostos.
[bookmark: sec1Z6]2.6. Gestión in situ y ex situ
Muchas poblaciones de primates de todo el mundo son pequeñas y están cada vez más aisladas en paisajes dominados por el hombre. En este contexto, las especies de primates pueden requerir programas de gestión para su conservación a largo plazo, que implican centros ex situ ya sea para la rehabilitación de animales procedentes del tráfico o para programas de reproducción (Gilbert & Soorae 2017, Pizzutto et al. 2021, Estrada & Garber 2022). Este tipo de gestión intensiva implica el trabajo conjunto de centros de rescate, científicos y autoridades locales o regionales, y subraya la importancia de un programa de conservación de enfoque único que vincule los las esfuerzos iniciativas in situ y ex situ (Traylor-Holzer et al. 2019).
Las poblaciones ex situ de primates son pequeñas o están dispersas en múltiples instalacionessitios, lo que las hace propensas a la extinción debido a la estocasticidad demográfica y a la erosión de la diversidad genética (Lande 1988, 1998). Dado el pequeño tamaño de sus poblaciones, el uso de libros genealógicos (libros de familia) es clave para reconocer las relaciones familiares (parentesco), seleccionar a los posibles reproductores y, de este modo, minimizar la probabilidad de depresión por consanguinidad  yendogámica y la pérdida de diversidad genética (Ayala-Burbano et al. 2020, Muñoz-Lora et al. 2020). Los métodos moleculares se vuelven esenciales para descubrir los orígenes geográficos de los animales entregados y confiscados que pueden aumentar la diversidad genética de las poblaciones ex situ (Witzenberger & Hochkirch 2011).
La estrecha proximidad dentro de las especiesde cada especie y entre ellas en los recintos de animales, la inmunosupresión inducida por el estrés y la introducción de especímenes con enfermedades genéticas pueden tener graves implicaciones epidemiológicas para las poblaciones ex situ, lo que exige el uso de métodos genéticos e inmunológicos para el diagnóstico precoz en primates y reservorios potenciales, y la toma de decisiones sobre el destino de los animales afectados. Durante la reciente pandemia de COVID-19, el diagnóstico molecular reveló la transmisión del virus SARS-CoV-2 de humanos a gorilas en el San Diego Zoo Safari Park (USDA APHIS 2021). Asimismo, un análisis reciente de protistas gastrointestinales mediante un enfoque método de reacción en cadena de la polimerasa en tiempo real (PCR cuantitativa) en 10 especies de primates no humanos presentes en el Centro de Conservación del Zoológico de Córdoba (España) reveló una gran variedad de especies de parásitos, en parte debido al papel de otros reservorios como las ratas que viven en libertad (Köster et al. 2021). Un caso notable fue la detección precoz del virus de la hepatitis de los calitrícidos en un grupo de tamarinos del Smithsonian National Zoological Park de Estados Unidos que iban a ser liberados en Brasil, lo que detuvo la translocación y puso de relieve la posible propagación del patógeno tras los programas de reintroducción (Anderson 1991).
Reintroducción: liberación de individuos dentro de su distribución histórica conocida o inferida de la que han desaparecido.

El refuerzo o la reintroducción de poblaciones  como prácticas de translocación para la conservación son estrategias importantes para las especies amenazadas , pero deben requerir una justificación rigurosa (Zlatanova 2015) y formar parte de una estrategia más amplia que incluya esfuerzos iniciativas complementarios complementarias como la restauración del hábitat y la educación. En ambos tipos de translocaciones, la genética de la conservación puede ayudar a identificar el mejor lugar de liberación basándose en estudios de agrupaciones o unidades de conservación de la especie en cuestión previamente asignadas.
Refuerzo : liberación de individuos en una población existente de congéneres .

El retorno de estos animales a la naturaleza ha recibido un fuerte apoyo del público. Sin embargo, lo ideal sería que los animales objeto de tráfico se reintrodujeran en la población de la que fueron extraídos o se translocaran a otro lugar adecuado dentro del área de distribución original de la especie. La devolución de individuos a su hábitat natural puede tener consecuencias perjudiciales para el animal y/o el medio ambiente si las decisiones no se basan adecuadamente en pruebas científicas. En lo que respecta específicamente a la genética (sin entrar en más detalles sobre todas las recomendaciones dadas por la UICN para las translocaciones), cuando existe una estructura genética significativa dentro de una especie, las translocaciones de individuos a poblaciones diferentes de la población de origen pueden conducir inadvertidamente a la mezcla de linajes evolutivos distintos y homogeneizar la diversidad y los patrones biogeográficos existentes en lugar de protegerlos.
Para los estudios forenses, la asignación genética a una zona geográfica de origen sólo es posible cuando se dispone de una base de datos de genotipos de referencia GRDB adecuadoa para una especie con grupos discretos separados (por ejemplo, ESUUES, MU UG y CUUC) identificables por diferencias significativas en las distribuciones de frecuencias alélicas y divergencias significativas en loci mitocondriales o nucleares (Moritz 1994). Si se dispone de una base de datos de genotiposGRDB, se puede realizar un análisis de los individuos de procedencia desconocida para identificar la localidad o agrupación probable a la que pertenecen. Si se determina con antelación, esta identificación permitiría a los investigadores estimar la diversidad genética introducida en el medio ambiente antes de cada translocación y/o reintroducción.
Un estudio reciente de A. caraya asignó su origen geográfico tras dos eventos de translocación (Oklander et al. 2020). Los autores descubrieron que sólo 1 de los 12 individuos había sido liberado en un lugar de su agrupación de origen, lo que dio lugar a la inyección de variación genética procedente de animales pertenecientes a agrupaciones genéticas diferentes. En la segunda translocación, tres de cada cinco individuos liberados pertenecían a la misma agrupación; por lo tanto, la translocación de estos animales también introdujo variabilidad genética no local, aunque en menor proporción.
Además, cuando se reintroducen animales, es crucial conocer los genotipos de los individuos fundadores para controlar el éxito y la viabilidad a largo plazo de las poblaciones restauradas. Tales estudios se han llevado a cabo con éxito en simios liberados (Goossens et al. 2002), así como en un caso de translocaciones y reintroducciones del tití león Leontopithecus rosalia (Moraes et al. 2017) en la selva atlántica de tierras bajas. Moraes et al. (2017) recomiendan considerar el seguimiento genético de la población antes y después de las medidas de gestión y mantener la conectividad de la población. Estos ejemplos, y muchos otros, demuestran que las herramientas genéticas son necesarias para los programas in situ y ex situ en al menos tres escenarios: (a) identificación de las regiones de origen más probables de los individuos rescatados para determinar la idoneidad genética de las poblaciones potenciales para recibir individuos translocados, (b) análisis de los individuos en programas de cría para evitar la reproducción entre animales emparentados, y (c) posterior seguimiento y evaluación de los parámetros genéticos que garanticen un tamaño poblacional mínimo y el flujo genético entre las poblaciones. Salvo algunas excepciones (Strier et al. 2017), la mayoría de los planes de gestión y conservación de la biodiversidad y las políticas públicas aún no han incorporado las técnicas genéticas en las políticas y decisiones de translocación (Torres-Florez et al. 2018). La genética puede proporcionar herramientas valiosas y la ciencia basada en pruebasbase científica necesaria para diseñar futuras translocaciones de conservación.
[bookmark: sec2]3. ¿CÓMO ANALIZAMOS LA GENÉTICA DE LA CONSERVACIÓN DE LOS PRIMATES?
Se debe animar recomendar a los biólogos, guardas de parques y naturalistas de campo a que se familiaricen con las técnicas adecuadas de recogida de muestras, el valor científico potencial de las mismas y las oportunidades de investigación que presentan, así como a que recojanalentarlos a recoger de forma responsable muestras de sus sujetos sobre el terreno, siempre que sea posible, en cumplimiento de la legislación nacional.
[bookmark: sec2Z1]3.1. Muestreo
La recogida obtención de tejido o sangre que implica sujeción física y/o química se denomina toma de muestras invasiva. Suele causar estrés al animal y presenta riesgos para la salud, incluidas lesiones y zoonosis, y consecuencias para su comportamiento futuro en presencia de seres humanos (Pedersen & Davies 2009). Los individuos pueden ser capturados con trampas cebadas o dardados recibir dardos con fármacos anestésicos o sedantes (Jolly et al. 2011). Estos procedimientos deben ser supervisados por profesionales veterinarios, y el personal que manipule y tome muestras de animales salvajes debe cumplir las normas básicas de bioseguridad (Soto-Calderón et al. 2023). Pueden colocarse etiquetas en las orejas, brazaletes o tatuajes a los animales con el fin de reconocerlos para futuros estudios y evitar un nuevo muestreo (Honess & Macdonald 2011).
Para el análisis del ADN se han estudiado varios tipos de muestras que no requieren la sujeción del animal (no invasivas), como heces, pelo, orina y saliva (Constable et al. 2001, Inoue et al. 2007). Los métodos no invasivos de muestreo evitan la captura de los animales, minimizando cualquier efecto físico o de comportamiento indeseable tanto en el animal como en el recolector. Las heces son el tipo de muestra no invasiva más popularextendido, y en algunos casos se pueden utilizar perros adiestrados para localizarlas (Arandjelovic & Vigilant 2018). La ventaja del muestreo fecal es que, por lo general, puede realizarse durante el seguimiento, lo que garantiza la identificación del hospedador y la frescura de la muestra. En la recogida de muestras deben utilizarse siempre guantes y mascarilla para evitar contaminarlas con el ADN del recolector (los humanos somos primates, y es muy probable que las secuencias buscadas amplifiquen también nuestro propio ADN).
En las últimas décadas, los estudios genéticos no invasivos a partir de heces han revolucionado nuestra comprensión de la evolución, la estructura de las poblaciones, la filogeografía y el comportamiento de los primates. Las muestras fecales contienen bajas concentraciones de ADN del hospedador, que se mezcla con otras fuentes de ADN (alimentos, bacterias y parásitos intestinales, organismos ambientales) y, por lo tanto, son propensas a errores de genotipado como elel abandono alélico  drop-out alélico (es decir, la amplificación aleatoria de un solo alelo) que da lugar a una falsa homocigosidad (Johnson & Haydon 2007). Se recomiendan estudios piloto para estimar la tasa de error, y se necesitan varias amplificaciones para obtener genotipos fiables (Taberlet et al. 1996, Arandjelovic et al. 2009) (Tabla 1).
Abandono Drop-out alélico: amplificación sesgada de uno de los dos alelos de un locus debido a la baja concentración de ADN, frecuente en muestras no invasivas.
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Otra fuente de ADN no invasivo es la saliva, que se ha recogido de plantas masticadas que dejan caer los gorilas de montaña (Smiley et al. 2010). También se ha recuperado ADN de la saliva en grupos de macacos tibetanos habituados utilizando dispositivos especialmente diseñados para este fin y colocados en árboles (Simons et al. 2012).
[bookmark: sec2Z2]3.2. Conservación de las muestras
Tanto las muestras de calidad (sangre o tejido) como las no invasivas (como las heces) sufren un proceso de degradación en el que unas enzimas llamadas nucleasas cortan el ADN en fragmentos más pequeños. La actividad enzimática aumenta en entornos húmedos y a altas temperaturas. En las muestras fecales, cuanto más tiempo pase entre la defecación y la recogida del material, mayor será la degradación sufrida por la muestra. Cuanto antes se recoja la muestra, mayor será la calidad del ADN. Existe una importante bibliografía sobre los métodos de almacenamiento, especialmente para muestras no invasivas [criopreservación ( Mazur 1970 ), kits comerciales ( Graham et al. 2008 , Duval et al. 2010 ), RNAlater ( Michaud & Foran 2011 , Camacho-Sanchez et al. 2013 ), y específicamente para muestras de heces. (Morin et al. 2001, Nsubuga et al. 2004, Oklander et al. 2004, Ramón-Laca et al. 2015)( Morin y otros 2001 , Nsubuga y otros. 2004 , habitante de Oklahoma y otros. 2004 , Ramón-Laca et al. 2015 )].
[bookmark: sec2Z3]3.3. Extracción de ADN
[bookmark: _Hlk170739732]Los métodos de extracción dependen del tipo de muestra. Las muestras de tejido y sangre pueden extraerse con diferentes combinaciones de disolventes (Chelex, PK-SDS/fenol/cloroformo, CTAB/cloroformo; Green & Sambrook 2012), aunque también existen kits comerciales. Por otro lado, la mayoría de los estudios que utilizaron ADN de muestras fecales emplearon principalmente un kit: el  QIAamp® DNA Stool Kit de Qiagen (Morin et al. 2001, Muniz & Vigilant 2008, Van Belle et al. 2012). Estos estudios suelen introducir modificaciones mínimas en el protocolo del kit para optimizar la extracción.
Las ventajas de estos kits son su purificación rápida y de alta calidad del ADN y que, por lo general, eliminan por completo los contaminantes e inhibidores. Las desventajas son su elevado coste costo y los retrasos y complicaciones que surgen en la importación de estos reactivos a los países de renta baja y mediaingresos bajos y medios. En todos los casos, es importante que las reacciones de extracción de ADN incluyan controles negativos y que se tomen las precauciones adecuadas para evitar la contaminación (o la contaminación cruzada) de las muestras.
[bookmark: sec2Z4]3.4. Selección de marcadores
Los primates son diploides, lo que significa que tienen dos copias de cada segmento de ADN (excepto los cromosomas sexuales). Como analogía, considere piense en el genoma (la colección completa de ADN) como una biblioteca, donde los cromosomas son los libros y los genes o loci son las frases dentro de los libros. Hasta hace muy poco era imposible estudiar el genoma completo, e incluso hoy resulta extremadamente caro tanto desde el punto de vista económico como computacional. Por lo tanto, la mayoría de los análisis consisten en utilizar la PCR para copiar estas "“frases"” o marcadores de interés tantas veces que el resto del ADN se vuelve insignificante. Esta técnica se realiza de forma similar a la extracción de ADN con controles negativos y requiere un cuidado extremo para evitar la contaminación. Para realizar estas copias, es necesario conocer las secuencias flanqueantes del locus de interés, conocidas como iniciadores o cebadores. Los productos de la PCR (ya sea por tamaño o por variación de la secuencia) pueden determinarse a continuación mediante secuenciadores automatizados. En función de la pregunta a la que queramos responder, podemos seleccionar distintos sitios polimórficos. Diversas técnicas han evolucionado desde la citogenética hasta la reciente HTS para obtener información de todo el genoma (Tabla 2). Los más conocidos son los marcadores del ADN nuclear (polimorfismo de en la longitud de fragmento amplificado, STR, polimorfismos de un solo nucleótido), el ADN mitocondrial (rastreo del linaje materno), el cromosoma Y (rastreo del linaje paterno) y los datos genómicos (RADSeq, elementos ultraconservados).
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4. ¿QUÉ HEMOS HECHO HASTA AHORA?
Se realizaron búsquedas en Scopus para recopilar artículos, revisiones y capítulos de libros publicados entre enero de 2001 y octubre de 2023 con el fin de identificar tendencias en el uso de la genética y la genómica para diagnosticar y resolver problemas relacionados directa o indirectamente con la conservación o la gestión de poblaciones de primates. Se restringió la búsqueda al título, resumen y palabras clave utilizando los términos (conservation AND genetic*) OR (conservation AND genomic*) AND primate*. Se excluyeron la investigación biomédica y los estudios evolutivos moleculares y cromosómicos, a menos que se aplicaran a la adaptación, la conservación o la ecología; se incluyeron los estudios genéticos y genómicos a nivel poblacional en taxonomía y sistemática molecular, diagnóstico de parásitos, adaptación, diseño de métodos moleculares, y microbioma y dieta con aplicaciones directas o indirectas en conservación y gestión. A pesar de esta búsqueda sistemática, es posible que hayamos pasado por alto publicaciones que carecían de alguna de las palabras clave de la búsqueda original (por ejemplo, primate*); por lo tanto, nuestros resultados representan un subconjunto de estudios genéticos diseñados para abordar cuestiones de conservación. Los análisis genéticos de temas como la paternidad, la elección de pareja o la dispersión tienen implicaciones implicancias directas para la conservación y la gestión, pero pueden no haber sido identificados por nuestros criterios de búsqueda. Los autores de las publicaciones se identificaron por continentes, definidos como África, Asia, Europa, América del Norte y América Neotropical (América del Sur, Central y México). Clasificamos a Turquía como parte de Europa.
La búsqueda arrojó 1.406 documentos, pero sólo 395 de ellos cumplían los criterios de búsqueda (véase el Material suplementario). Estos estudios se realizaron sobre múltiples géneros (27%) o sobre 1 de 56 géneros diferentes (73%). Los más representados (>3%) fueron Macaca, de localizaciones in situ y ex situ; Rhinopithecus y Trachypithecus del Sudeste Asiático; los grandes simios Pan y Gorilla de África Central; los sudamericanos y centroamericanos Alouatta y Leontopithecus; y el lémur Microcebus de Madagascar (Figura 1).
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Figura 1 Proporción de 395 estudios (artículos, capítulos de libros y revisiones) en genética de la conservación de primates, recuperados obtenidos de la base de datos SCOPUS para el periodo comprendido entre enero de 2001 y octubre de 2023, dirigidos a géneros múltiples o únicos. "“Otros géneros"” se refiere a los géneros cubiertos por el 1% o menos del número total de estudios agrupados en un grupo. 
Los autores de los estudios se encontraban en 76 países. Los países del hábitat más representados (>1%) fueron China (8,9%), Brasil (5,7%), Madagascar (2,5%), Argentina (1,5%), Uganda (1,3%), Colombia (1,3%), Malasia (1,2%), Indonesia (1,2%) y Sudáfrica (1,1%) (Figura 2). Los aAutores provenientes de Europa y Norteamérica dirigieron o colaboraron en la mayoría de los estudios (67,1% y 56,7%, respectivamente), a pesar de que esas regiones no se encuentran dentro del área de distribución original de los primates no humanos existentes. A estas regiones les siguieron Asia, África y América Neotropical (38,7%, 24,8% y 23,8%, respectivamente). Sólo el 3% de los estudios tenían autores de Oceanía o de regiones no definidas. El inglés fue, con diferenciapor mucho, la lengua dominante (97,7%), seguido del chino (2,0%) y el español (0,3%).
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Figura 2 Mapa mundial que muestra los países en los que se encuentran 846 autores de 395 estudios (artículos, capítulos de libros y revisiones) sobre genética de la conservación de primates y, publicados entre enero de 2001 y octubre de 2023.
Los 395 estudios tratan nueve temas diferentes o combinaciones de los mismosestos:
· Diversidad y estructura genéticas: variabilidad de las poblaciones in situ y ex situ, delimitación de unidades evolutivas y de gestión, filiación y parentesco y afinidad, procesos demográficos (tamaños de población y migración), respuesta a la fragmentación y pérdida de hábitats, y respuesta a la explotación y la caza.
· Taxonomía y filogenética: identificación y diagnóstico de especies crípticas, descripción de nuevos géneros, promoción de subespecies a especies y delimitación de áreas de distribución de taxones y especies.
· Estudios cromosómicos: reconocimiento de sistemas de determinación del sexo, identificación de especies, diagnóstico de aneuploidías y evaluación de firmas cromosómicas de hibridación.
· Microbiomas y dieta: descripción de las comunidades del microbioma gastrointestinal utilizando principalmente la respuesta genómica al estrés, la dieta, el contacto con humanos y el cautiverio, y los hábitos alimentarios y su relación con las alteraciones del hábitat. Un estudio evaluó el microbioma vaginal en relación con la edad y el ciclo reproductivo.
· Genética funcional: adaptación local, respuesta al cambio climático, gen CD94, genes del complejo mayor de histocompatibilidad, epigenética (metilación) del envejecimiento, expresión de pequeños ARN interferentes, regulación de la expresión génica, genes de resistencia a los antimicrobianos, mutaciones deletéreas (fibrosis quística en orangutanes, cardiomiopatía en bonobos, mitocondriopatías, cáncer y casos de depresión endogámica) e implicaciones genéticas del cambio climático.
· Herramientas: bases de datos genéticos, métodos de muestreo (muestras no invasivas, ADN antiguo), tipos de datos genéticos/genómicos (STR, complejo mayor de histocompatibilidad, polimorfismos de un solo nucleótido) y métodos analíticos.
· Genética del paisaje: abordar abordaje del problema de la dispersión y la conectividad funcional en diversos hábitats, incluidos tales como los paisajes inundados, los bosques fragmentados y las tierras agrícolas, e identificar las zonas prioritarias para la restauración o las características del paisaje relevantes para la conservación.
· Interacciones parásito-primate: Los estudios sobre virología de primates representan aproximadamente un tercio de todos los estudios sobre este tema, seguidos de los estudios sobre parásitos unicelulares o pluricelulares. Esta área abarca informes sobre la detección molecular de infecciones parasitarias, la caracterización genética de los parásitos, los genes de resistencia en el hospedador y el impacto de las infecciones en la viabilidad del hospedador.
· Hibridación: reconocimiento de la hibridación y la introgresión genética. Varios acontecimientos corresponden a la hibridación natural histórica, mientras que otros son recientes y se derivan de factores antrópicos.
[bookmark: sec4]5. INVESTIGACIÓN Y RETODESAFÍOS FUTUROS
[bookmark: _Hlk170740037]La última década ha sido testigo de un aumento espectacular de la disponibilidad de información genética (Bradley & Lawler 2011, Kuderna et al. 2023). Esta información puede ayudar a diagnosticar enfermedades genéticas en la fauna salvaje, cuyos principales retos desafíos son identificar genes candidatos sometidos a selección y comprender el impacto de las mutaciones deletéreas en la viabilidad de las poblaciones. Los recientes avances tecnológicos han puesto de relieve han llamado incluso la atención sobre los aspectos éticos del uso de herramientas de clonación o edición del genoma (como CRISPR-Cas9) para corregir mutaciones deletéreas como medio para salvaguardar de la extinción a especies amenazadas (Johnson et al. 2016, Desalle & Amato 2017).
Los resultados de futuras investigaciones sobre la diversidad genética, la susceptibilidad genética a las enfermedades y la respuesta genética al cambio climático podrán integrarse en las evaluaciones del estado de conservación de las especies. Un área de investigación creciente es la genética del paisaje, que ha sido tremendamente útil para comprender el impacto de la pérdida y fragmentación del hábitat (Montero et al. 2019, Westphal et al. 2021).
El reciente desarrollo y adopción de tecnologías HTS ha tenido un impacto moderado en los estudios primatológicos como consecuencia de la dificultad de obtener muestras de alta calidad que sólo pueden obtenerse de forma invasiva. Como ya se ha comentado, las muestras no invasivas representan un retodesafío no sólo para los análisis específicos de locus específicos, sino también para los análisis genómicos con secuenciación masiva en paralelo. Por ejemplo, el ADN fecal produciría solo una pequeña proporción de lecturas que coinciden con el genoma del huéspedhospedador, aunque es posible enriquecer las células del huésped hospedador antes de la secuenciación (Chiou & Bergey 2018). Aunque Si bien estos análisis se han realizado en algunos casos (Snyder-Mackler et al. 2016, Hernández-Rodríguez et al. 2018), para que se utilicen sistemáticamente a escala poblacional sería necesaria una mejora de la tecnología y una reducción sustancial de los costescostos (Arandjelovic & Vigilant 2018).
Nuestra revisión bibliográfica reveló que la investigación sobre genética de la conservación en primates está sesgada geográficamente, ya que la mayoría de los estudios los realizan o dirigen instituciones e investigadores de países sin que no son hábitat, y que los datos genéticos no se han integrado plenamente en las políticas de conservación. Estas observaciones ponen de relieve la importancia de la colaboración transnacional para el desarrollo de capacidades, la el aportación aporte de recursos financieros y humanos, la creación y dotación de instalaciones de investigación en los países de hábitat, la integración de la conservación de las víctimas del tráfico internacional con las poblaciones ex situ en países no nativos, y la facilitación de permisos de importación/exportación de muestras y suministros para la investigación (Muñoz-Lora et al. 2020).
La brecha existente entre la bibliografía y la práctica de la conservación ha retrasado la resolución de los acuciantes problemas mencionados que se mencionan en la primera sección parte de esta reseña. Una posible explicación de esta desconexión es que los conocimientos obtenidos de la investigación científica no suelen comunicarse eficazmente a quienes tienen poder para formular y promulgar políticas. Necesitamos un mayor conocimiento de la utilidad de las herramientas genéticas para luchar contra el tráfico y de la relevancia de los atributos genéticos de las poblaciones en las decisiones de conservación y gestión de las partes interesadas gubernamentales y no gubernamentales. Por lo tanto, encontrar un terreno común entre las partes interesadas y los investigadores es clave para integrar la investigación científica en la toma de decisiones. Por último, hay que formar a más científicos en el uso, interpretación e integración de la investigación genética/genómica en el desarrollo de estrategias de conservación.
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[bookmark: tb1]Tabla 1 Muestras de sangre y tejido frente a muestras fecales
	Sangre/tejido
	Heces

	Invasivo
	No invasivo

	Caro Costoso y logísticamente complejo 
	Oportunista y baratoeconómico

	Asignado directamente a un animal específico
	La asignación es posible durante el seguimiento, pero si las heces se recogen del suelo o con perros, la identificación individual no es posible

	Sin inhibidores de la PCR
	Presencia de inhibidores de la PCR en el suelo y contenido de la dieta

	Alta integridad y concentración del ADN
	Baja integridad y concentración del ADN; degradación rápida

	Alto nivel de éxito de la PCR
	Poco éxito de la PCR, genotipado propenso a errores

	Idóneo para los métodos genéticos y genómicos 
	Adecuado para secuencias cortas (por ejemplo, STRs, COI, CytB, secuenciación Sanger, metagenómica de microbiomas y contenido dietéticode la dieta)


Abreviaturas: CytB: citocromo b; COI: citocromo oxidasa subunidad I; PCR: reacción en cadena de la polimerasa; STR: repeticiones cortas en tándem.

[bookmark: tb2]Cuadro Tabla 2 Comparación de marcadores moleculares y secuenciación de alto rendimiento
	ADN mitocondrial
	Repeticiones cortas en tándem
	Secuenciación de alto rendimiento

	No es necesario conocer previamente la secuencia del genoma
	Requieren el aislamiento/la caracterización de secuencias polimórficas específicas deen un locus específico
	Los genomas de referencia pPueden ser necesarios genomas de referencia para ensamblar y facilitar la resecuenciación

	Requiere formación para leer y editar datos de secuencias
	Permitir Permite la identificación individual (huella genética)
	Se dispone de chips para especies modelo (por ejemplo, simios y macacos)


	Métodos de análisis sencillos
	Exigir Requiere la estandarización entre laboratorios de los tamaños de los alelos
	Relativamente pocos experimentos en laboratorio húmedo

	Adecuado para muestras pequeñas o grandes
	Se rRequiere formación para leer e interpretar los perfiles de datos brutos
	Se rRequieren conocimientos de bioinformática para limpiar y consolidar los datos

	Factible con muestras no invasivas
	Métodos de análisis sencillos
	Rentable para muestras de gran tamaño

	
	Alto riesgo de abandono drop-out alélico en muestras con baja cantidad de ADN
	No se consigue fácilmente con muestras no invasivas

	
	Adecuado para muestras pequeñas o grandes
	

	
	Factible con muestras no invasivas
	



