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1. INTRODUCCIÓN 

1.1. Puma concolor 

El puma (Puma concolor Linnaeus 1771) es una de las especies de 

carnívoros de mayor tamaño de América (Currier, 1983) (Figura 1). La especie, 

clasificada dentro de la familia Felidae (Fischer de Waldheim, 1817) se ubica en la 

subfamilia Felinae (Fischer de Waldheim, 1817) junto con los felinos pequeños, 

debido a que, a diferencia de los grandes félidos de la subfamilia Pantherinae 

(Pocock, 1917), la estructura del aparato hioides estacionario no les permite emitir 

rugidos (Currier, 1983; Clavijo y Ramírez, 2009).  

 

 
Figura 1. Puma concolor. Fuente de la imagen: http://www.pampadiario.com/ 

 

La mayoría de los registros fósiles de Puma concolor en América del Norte 

y del Sur tienen menos de medio millón de años (Pleistoceno tardío y Holoceno), 

con algunas excepciones, como el registro de un cráneo de Puma concolor en los 

acantilados costeros del Arroyo Santa Elena, al norte de la ciudad de Mar del Plata 

(provincia de Buenos Aires, Argentina) datado para el Pleistoceno medio temprano 

http://www.pampadiario.com/
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[Etapa/Edad Ensenada, alrededor de 2,1 a 0,5 millones de años (MA)] (Chimento y 

Dondas, 2017). 

Por otra parte, tanto los estudios moleculares como los basados en 

caracteres morfológicos, sugieren que el origen evolutivo del puma se remonta al 

Mioceno tardío (5–8 MA), a partir de un ancestro común con el guepardo africano 

(Acinonyx jubatus) y el jaguarundi americano (Herpailurus yaguaroundi) 

(Janczewski et al., 1995; Johnson y O'Brien, 1997; Pecon-Slattery y O'Brien, 

1998). 

El origen geográfico del puma sería, de acuerdo a numerosos autores, 

América del Norte, habiendo emigrado junto con otros carnívoros placentarios a 

América del Sur hace 2-4 millones de años, durante el Gran Intercambio Biótico 

Americano (GIBA), gracias a la formación del istmo de Panamá (Webb y Marshall, 

1981; Stehli y Webb, 1985; Webb y Rancy, 1996; Woodburne, 2010; Eizirik, 2012).  

En relación a la clasificación taxonómica intraespecífica del puma, Culver et 

al. (2000) realizaron un estudio filogeográfico en el cual evaluaron la diversidad 

genética actual e histórica del puma a través del uso de distintos marcadores 

mitocondriales [ARN ribosomal 16S (ARNr 16S), NADH deshidrogenasa 

subunidad 5 (ND5) y ATP sintasa 8 (ATPase-8)] y nucleares (microsatélites e 

intrón Zfy del cromosoma Y). Dicho estudio indicó que la mayoría de las 32 

subespecies clásicas de puma no correspondían a unidades genéticas definibles y 

redujeron el número de subespecies reconocidas a seis: P. concolor cougar 

(América del Norte), P. concolor costaricensis (América Central), P. concolor 

concolor, P. concolor cabrerae, P. concolor puma y P. concolor capricorniensis 

(América del Sur) (Figura 2). En Argentina podemos encontrar las tres últimas 

subespecies mencionadas (Culver et al., 2000; Perovic y Pereira, 2006). Las 

cuatro subespecies que se distribuyen en América del Sur indican que la mayor 

parte de la subdivisión histórica de la especie se produjo en dicho subcontinente. 

Por otra parte, se observó que los pumas de América del Norte parecen ser parte 

de una única población panmítica que comparte el mismo haplotipo de ADN 

mitocondrial y tiene una baja variabilidad genética, lo que puede deberse a la 
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extinción de la especie hace 0,3 millones de años, junto con otros grandes 

mamíferos de América del Norte durante la glaciación del Pleistoceno medio 

(Culver et al., 2000). En consecuencia, los pumas presentes en América del Norte 

probablemente desciendan de un evento de recolonización reciente desde 

América del Sur ocurrido hace alrededor de 10.000-12.000 años atrás (Pleistoceno 

tardío/Holoceno), ya que en esta última región se observó mayor diversidad 

genética que para los pumas distribuidos en América Central y América del Norte 

(Culver et al., 2000; Caragiulo et al., 2013; Ochoa et al., 2017; Ochoa et al., 2019; 

Head, 2021).  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 2. Rangos geográficos de las seis subespecies de Puma definidas a través de marcadores 

moleculares mitocondriales y nucleares. NA: Norteamérica, CA: Centroamérica, NSA: Norte de 
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Sudamérica, ESA: Este de Sudamérica, CSA: Centro de Sudamérica, SSA: Sur de Sudamérica. 

Imagen tomada de Mac Allister (2019) (modificada de Culver et al., 2000). 

 

1.2. Descripción, morfología y reproducción del puma 

El Puma concolor es la cuarta especie de felino más grande del mundo, con 

una masa corporal comparable a la del leopardo (Panthera pardus) o al leopardo 

de las nieves (Panthera uncia) (Logan y Sweanor, 2001). En América Central y 

América del Sur, es junto con el yaguareté (Panthera onca), el mayor predador 

(Laundré y Hernández, 2010) y, en América del Norte, comparte su territorio con 

tres grandes carnívoros, el lobo (Canis lupus), el oso gris (Ursus arctos horribilis) y 

el oso negro (Ursus americanus) (López-González y Romero, 1998). 

Al igual que en muchos mamíferos, el tamaño corporal del puma 

generalmente aumenta con el aumento de la latitud (Kurtén, 1973). Es variable 

entre las subespecies, pero los machos generalmente pesan entre 55 y 70 kg (con 

machos adultos de hasta 120 kg registrados) y las hembras entre 35 y 45 kg 

(Banfield, 1974; Currier, 1983; Machado et al., 1998). La longitud total desde el 

hocico hasta la punta de la cola suele oscilar entre 2,2 y 2,3 m en los machos y 

entre 2,0 y 2,1 m en las hembras (Currier, 1983). El puma es grande y delgado 

(Currier, 1983), la cabeza es pequeña en relación con el cuerpo; el cuello y la cola 

son largos; la cara es corta y las orejas son pequeñas, cortas y redondas (Matte, 

2012). Presenta adaptaciones morfológicas necesarias para el tipo de caza de 

emboscada que emplea, tales como garras afiladas y retráctiles, músculos bien 

desarrollados, mandíbula de huesos robustos y sin movimiento hacia atrás y hacia 

adelante, al igual que una clavícula desarrollada que le confiere más fuerza y 

flexibilidad en los cuartos delanteros (Currier, 1983). Las extremidades traseras 

son más largas en relación a las delanteras, indicando una posible adaptación 

para saltar en suelos irregulares (Gonyea y Ashworth, 1975). Tienen cinco dedos 

en las patas delanteras y cuatro en las traseras (CEAL, 1985). Son ágiles, tienen 

un gran poder de impulso, facilidad para nadar, pero evitan entrar al agua. La 

visión es el sentido más agudo, seguido del oído (Nowak, 1999).   



9 
 

Posee una coloración general uniforme en todo el cuerpo, con un pelaje que 

varía desde tonalidades de grises hasta pardo rojizo, más pálido (a veces casi 

blanco) en labios, interior de orejas, mentón y partes inferiores del cuerpo y más 

oscuro (negro o marrón oscuro) en comisuras de la boca, exterior de orejas y 

punta de la cola (Iriarte, 2008; Chebez y Nigro, 2010). Los cachorros tienen 

manchas oscuras en el pelaje y ojos azules hasta aproximadamente los seis 

meses de vida (Matte, 2012). El patrón de pelo agutí es común entre los 

mamíferos y probablemente ayude en el camuflaje (Currier, 1983).  

El puma es un animal territorial, de hábitos solitarios y crepusculares o 

nocturnos, aunque también presenta actividad diurna (Iriarte et al., 2013). Tal 

como sucede en otras especies poligínicas, el territorio de los machos se 

superpone con el de varias hembras (Logan y Sweanor, 2001). Como refugio 

utiliza cuevas, madrigueras en espesa vegetación y árboles altos (Silva, 1984). 

Para el marcado del territorio, habitualmente orina en los árboles, rasca troncos y 

suelos y defeca en lugares visibles como senderos y rocas (Nowak, 1999).  

Estudios recientes señalan que esta especie no es completamente solitaria 

sino que las asociaciones entre machos y hembras ocurren dentro y fuera de las 

épocas de apareamiento (Elbroch et al., 2015, 2017), la cual puede durar hasta 16 

días (Logan y Sweanor, 2010). Las hembras eventualmente pueden tener 

comportamiento poliándrico, reproduciéndose con más de un macho (Allen et al., 

2015). Además pueden entrar en celo en cualquier época del año, pero la mayoría 

de los nacimientos se producen en primavera o verano. El intervalo entre 

nacimientos suele ser de 18 a 24 meses, aunque puede ocurrir a los 12 meses 

(Russell, 1980; Currier, 1983). El período de gestación se extiende entre 13 y 14 

semanas (Muñoz-Pedreros y Yáñez-Valenzuela, 2009) y las camadas, 

generalmente, varían de 1 a 3 cachorros (Logan y Sweanor, 2010). Las crías 

suelen quedarse con la madre hasta alcanzar la madurez sexual, que ocurre más 

tempranamente en las hembras (dos años y medio) que en los machos (al término 

de los tres años), tiempo tras el cual se separan y establecen sus propios 

territorios (Nowell y Jackson, 1996). 
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1.3. Patrón de predación y dieta 

La intensidad de la predación suele variar espacialmente dependiendo de 

factores como la disponibilidad de refugios para la presa y el predador y la 

abundancia de presas alternativas, entre otros (Kolowski y Holekamp, 2006; Ford 

et al., 2014; Bolgeri y Novaro, 2015). La estructura del hábitat es particularmente 

importante para poder predar. Para esta especie, ambientes que proveen 

suficiente visibilidad para observar su presa pero, al mismo tiempo, permanecer 

oculto, son ideales ya que el predador puede acercarse a una determinada 

distancia sin ser detectado (Laundré y Hernández, 2010). Principalmente, al puma 

se lo encuentra en ambientes dominados por una abundante cobertura de 

vegetación y una topografía irregular que le permiten acechar y emboscar a sus 

presas, y, aunque es una especie veloz y ágil, posee una reducida capacidad 

pulmonar, la cual limita su habilidad de realizar persecuciones por largas 

distancias de presas veloces, así como de escapar de otros predadores con mayor 

resistencia (como por ejemplo los lobos; Murphy y Ruth, 2010). Por necesidad, los 

pumas están adaptados a estrategias de caza en las cuales sujetan y controlan 

presas de gran tamaño, utilizando músculos bien desarrollados de los miembros 

anteriores y de los hombros (Gonyea, 1976; Taylor, 1989; Taber et al., 1997; 

Logan y Sweanor, 2001; Murphy y Ruth, 2010; Zanón-Martínez et al., 2017). 

En general, los pumas, luego de matar a sus presas, suelen arrastrarlas 

hacia áreas con una mayor cobertura, donde las cubren con la vegetación 

disponible y de esa manera quedan disponibles para alimentarse en otro momento 

(Beier et al., 1995; Hayward et al., 2006; Murphy y Ruth, 2010). 

La dieta del puma puede variar con la latitud: los individuos de clima 

templado generalmente consumen presas de mayor tamaño que aquellos de 

climas tropicales (Iriarte et al., 1990). Además, en la actualidad, factores 

antrópicos como la introducción de especies silvestres y domésticas, la 

fragmentación y modificación de los hábitats y la persecución directa de las 

presas, han modificado la dieta de este depredador, así como también aumentado 
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su riesgo de extinción tanto local como ecológica (Novaro et al., 2000; Zanón-

Martínez et al., 2012). El puma es un predador generalista y oportunista, teniendo 

una dieta muy diversa (Sunquist y Sunquist, 2002; Iriarte et al., 2013). Consume 

preferentemente mamíferos terrestres de diferentes tamaños. En las zonas 

templadas de Norte América las presas principales son los grandes ungulados, 

especialmente venados. En Centro América el puma se alimenta con mayor 

frecuencia de especies medianas y pequeñas; mientras que en Sud América las 

presas tienden a ser de tamaño mediano: capibaras (Hydrochaeris) y agutíes 

(Dasyprocta y Agouti) en Perú y Brasil, venados (Mazama), armadillos (Dasypus) y 

pecaríes (Tayassu y Pecari) en el Chaco y pudúes (Pudu puda) en Chile, aunque 

las presas de gran tamaño como el guanaco no son raras en algunas regiones del 

sur de Chile (Emmons, 1987; Iriarte et al., 1990; Taber et al., 1997; Rau y 

Jiménez, 2002; Pacheco et al., 2004). Las presas pequeñas (liebres europeas y 

roedores pequeños) son comunes en varias regiones, pero no siempre constituyen 

gran porcentaje en biomasa. Al parecer, el puma tiende a concentrar su dieta en 

unas pocas especies en cada región, las cuales conformarían la mayor parte del 

aporte en biomasa, a la vez que aprovechan presas de diferentes tamaño en 

algunas regiones, lo cual podría estar correlacionado con la abundancia de las 

presas. Además, no descarta reptiles y aves e incluso, en circunstancias donde 

hay escasez de presas salvajes, los animales domésticos se vuelven parte de su 

dieta (Currier, 1983; Iriarte et al., 1990; Nowak, 1999; McClinton et al., 2000; 

Fontana et al., 2003; Pacheco et al., 2004; Sarasola et al., 2016). En Argentina, 

como prueba de su reconocido comportamiento generalista y oportunista, el puma 

podría depredar fuertemente, independientemente de su tamaño, a las especies 

más abundantes y disponibles en un área determinada, como las vizcachas de 

llanura (Lagostomus maximus) en el desierto del Monte en el centro de Argentina 

(Branch et al., 1996), pingüinos en la costa sur de la Patagonia (Zanón-Martínez et 

al., 2012), palomas en el bosque semiárido del bioma Espinal (Sarasola et al., 

2016) o ungulados salvajes como los guanacos (Lama guanicoe) y vicuñas 

(Vicugna vicugna) en el noroeste argentino (Donadio et al., 2009). Además, puede 

alimentarse de , liebres europeas (Lepus europaeus), agutíes (Dasyprocta spp.), 
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corzuelas (Mazama spp.), tapires (Tapirus terrestris), maras (Dolichotis 

patagonum), ñandúes (Rhea americana), choiques (Rhea pennata), piches 

(Zaedyus pichiy), peludos (Chaetophractus villosus) y también suele predar 

ganado doméstico, sobre todo yeguarizos, ovinos o caprinos (Branch et al., 1996; 

Novaro et al., 2000; Donadio et al., 2009; Chebez y Nigro, 2010; Zanón-Martínez 

et al., 2012; Fernández y Baldi, 2014; Sarasola et al., 2016; Zanón-Martínez et al., 

2016). 

 

1.4. Áreas de acción y dispersión 

El solapamiento de las áreas de acción (o home range) y sus tamaños, en 

el caso del puma, se ven muy influenciados por el sexo de los individuos (Grigione 

et al., 2002; Logan y Sweanor, 2010). Su territorio varía entre 56 y 375 km2, el cual 

en el macho es mayor y rara vez se superpone con territorios de otros machos 

(Pierce et al., 2000). Generalmente se superpone con el área de acción de varias 

hembras, siendo que la mayoría de las mismas no ocupan más de 100 km2 

(Nowell y Jackson, 1996), ocupando áreas aún más restringidas cuando están 

acompañadas de descendencia (Grigione et al., 2002). El tamaño del área de 

acción de esta especie también se ve afectado por las interacciones sociales, el 

comportamiento reproductivo, la estructura del hábitat (Jetz et al., 2004; Laundré y 

Loxterman, 2007), el tipo de presas disponibles y sus abundancias, así como por 

los factores antrópicos (Logan y Sweanor, 2001; Grigione et al., 2002). 

En las poblaciones de pumas, la dispersión generalmente ocurre entre los 

10 y 33 meses. La dispersión comienza cuando la madre deja al cachorro en uno 

de los límites de su territorio y se va al lado opuesto, donde permanece durante 2-

3 semanas (Beier, 1995). Tienen la capacidad de dispersarse largas distancias, 

las cuales son mayores en los machos que en las hembras. Estas últimas 

generalmente exhiben filopatría y establecen su territorio adulto cerca del de su 

madre (Lindzey et al., 1994; Pierce et al., 2000; Sweanor et al., 2000). En 

concordancia con otras especies de mamíferos poligínicos, los machos juveniles 

son los que principalmente dispersan (Anderson et al., 1992; Sweanor et al., 2000) 
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y seleccionan los territorios según las oportunidades de apareamiento, mientras 

que las hembras lo eligen según la disponibilidad de presas y recursos (Stoner et 

al., 2013). Esta dispersión de largo alcance (Pierce et al., 1999) y la capacidad de 

propagación rápida (Riley y Malecki, 2001) facilitarían el flujo génico y la reducción 

de la subestructura genética poblacional (Castilho, 2010). 

   

1.5. Distribución del Puma concolor 

1.5.1. Su distribución en el mundo 

El Puma concolor es el carnívoro con mayor distribución geográfica en el 

continente americano, desde Canadá hasta el extremo sur continental de 

Argentina y Chile (Figura 3) (Sunquist y Sunquist, 2002). Se caracteriza por una 

gran plasticidad ecológica, como demuestra su presencia en varios tipos de 

ambientes (desde desiertos áridos, bosques tropicales húmedos hasta bosques 

fríos de coníferas) a diferentes altitudes que pueden alcanzar hasta 5000 metros 

en la cordillera de los Andes (Redford y Eisenberg, 1992; Nowell y Jackson, 1996). 

Se adapta también a los ambientes degradados o modificados, y a situaciones de 

mucha presión antrópica. Al parecer su supervivencia estaría más ligada al grado 

de cobertura y refugio que tengan esos ambientes (Chebez y Nigro, 2010).  

Para el siglo XIX el puma ocupaba toda la porción sur de Canadá y los 

Estados Unidos de Norteamérica y de México en América del Norte, así como toda 

la región continental de Centro y Sudamérica, llegando hasta el Estrecho de 

Magallanes en su extremo sur de distribución (Currier, 1983). El puma aún 

persiste en gran parte del área original, excepto en algunas zonas donde la 

expansión humana y la intensificación de las actividades agro-ganaderas han 

degradado sus hábitat naturales y, junto con la caza, han provocado su extinción 

local, regional e incluso ecológica (Nowell y Jackson, 1996; Logan y Sweanor, 

2001). Esto incluye el centro y este de los Estados Unidos y Canadá (en donde el 

retroceso ha sido más abrupto), algunas regiones más desarrolladas de 

Centroamérica, parte de la costa pacífica de Sudamérica, y el sudeste brasileño 

(Sunquist y Sunquist, 2002), desapareciendo además de gran parte de Uruguay 
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(Parera, 2002; Perovic, 2002; Martínez-Lanfranco et al., 2010; González et al., 

2013). Estudios recientes indican intentos de recolonización en el Medio Oeste de 

los Estados Unidos debido a la presencia de un hábitat adecuado proporcionado 

por una espesa cobertura forestal y densidades humanas relativamente bajas 

(LaRue y Nielsen 2011, LaRue et al., 2012). 

                

Figura 3. Distribución de Puma concolor (Nielsen et al., 2015) (http://www.iucnredlist.org/) 

 

1.5.2. Distribución en Argentina 

En Argentina, se ha confirmado su presencia en todas las provincias a 

excepción de Tierra del Fuego. En Entre Ríos contó con registros hasta la década 

del ´60,  habiendo reaparecido recientemente (Chebez, 2009; Muzzachiodi, 2012; 

De Angelo et al., 2019). 

Históricamente, los pumas estaban presentes en casi todo el territorio 

argentino (Cabrera y Yepes, 1940), pero desde la introducción del ganado ovino 
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en 1877, la persecución y caza de esta especie ha sido constante. Esto llevó a 

que en la segunda mitad del siglo pasado, el puma haya sido extirpado de la 

mayor parte de la Patagonia (Bellati y Von Thungen, 1990; Novaro y Walker, 2005; 

Walker y Novaro, 2010) y también de grandes extensiones de la región pampeana 

(Parera, 2000; De Lucca, 2010, 2011), mientras que en el noreste del país, se ha 

registrado una declinación de sus poblaciones como consecuencia del alto nivel 

de fragmentación del territorio (De Angelo et al., 2011). En la provincia de Buenos 

Aires, con el avance de las actividades agroganaderas, el rango de distribución de 

la especie también ha sufrido una marcada reducción concentrándose 

principalmente en la parte meridional y occidental (De Lucca, 2011). 

En la actualidad todavía continúa el conflicto histórico entre los ganaderos y 

el puma, el cual es considerado uno de los principales predadores de ganado junto 

al zorro colorado (Lycalopex culpaeus). Sobre este felino, señalado como especie 

“plaga” o “dañina”, se centran gran parte de los esfuerzos, privados y estatales, 

destinados a su remoción (Bellati y Von Thungen, 1990; Travaini et al., 2000; 

García Brea et al., 2010; Quiroga et al., 2016; Caruso et al., 2017; Guerisoli et al., 

2017). Sin embargo, en los últimos años se ha observado un restablecimiento de 

la presencia de este carnívoro en gran parte de la región pampeana (Bonnot et al., 

2011; Muzzachiodi, 2012; Chimento y De Lucca, 2014), la mayor parte de la región 

patagónica (Novaro y Walker, 2005), y la Mesopotamia (Di Blanco et al., 2008; 

Soler y Cáceres, 2009; Muzzachiodi, 2012; Carmarán, 2013). Esto se atribuye, en 

gran parte, al aumento de la disponibilidad de sus presas, tanto nativas como 

exóticas, y a la disminución de la caza, producto del abandono de la ganadería 

ovina y el éxodo rural. En particular, en la región pampeana, se han evidenciado 

cambios en el uso del suelo; áreas tradicionalmente ganaderas han dado lugar a 

monocultivos (Reboratti, 2010). Esta agriculturización, supone una menor 

presencia del hombre en los campos, un menor conflicto con depredadores y la 

posibilidad de que la cobertura vegetal, dada por los cultivos, favorezca el acecho, 

la captura y el ocultamiento de presas. De esta manera se puede haber favorecido 

en cierta medida, la recolonización de determinadas áreas del ecosistema de las 

pampas por parte de este félido (Novaro y Walker, 2005; Walker y Novaro, 2010; 
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Chimento y De Lucca, 2014). No obstante, en muchas de estas regiones su 

distribución aún se ve restringida por el hombre. Su presencia es poco frecuente 

en zonas urbanas y periurbanas, cercanas a viviendas o de uso más intensivo; y 

utiliza como refugio a las áreas protegidas o remanentes de ambientes naturales 

(Cabrera, 1961; De Angelo et al., 2011; Pia et al., 2013; Zanón-Martínez et al., 

2016). 

 

1.6. Situación actual y amenazas 

Globalmente las poblaciones de Puma concolor están decreciendo (Nielsen 

et al., 2015), a pesar de su amplia extensión geográfica y gran plasticidad 

ecológica (Nowell y Jackson, 1996). Esto es debido, principalmente, a la caza 

ilegal y legalizada, y la fragmentación y pérdida de hábitat (Logan y Sweanor, 

2001; Murphy y Mcdonald, 2010; De Angelo et al., 2011; Zanón-Martínez et al., 

2016; Llanos, 2017; Paviolo et al., 2018). Su presencia puede ser influenciada por 

factores antrópicos (actividades agrícola-ganaderas, presencia de caminos, 

centros habitados, entre otros) y variables como la cobertura vegetal, la topografía, 

la pendiente, la altitud y la presencia de cuerpos de agua, no sólo en forma directa 

sino también a través de los efectos que tienen sobre sus presas (Sweanor et al., 

2008; Monroy-Vilchis et al., 2009; Llanos, 2017; Paviolo et al., 2018). Las 

perturbaciones de cualquiera de estas variables afectan negativamente la riqueza 

de especies, la abundancia y distribución de poblaciones y la diversidad genética 

(Best et al., 2001; Gibbs, 2001; Fahrig, 2003), y los carnívoros, como el puma, son 

particularmente vulnerables a esto por sus características biológicas intrínsecas 

(grandes tamaños corporales, amplias superficies territoriales, bajas densidades 

poblacionales, tasas de crecimiento poblacional bajas) (Crooks et al., 2011). Los 

mismos ejercen una profunda influencia sobre las comunidades biológicas, a 

través de la predación y de la competición interespecífica (Treves y Karanth, 2003; 

Ripple et al., 2014) y su presencia puede considerarse un indicador de la 

integridad y el potencial de recuperación de un entorno. La ausencia de grandes 

carnívoros permite la aparición de explosiones poblacionales de depredadores 

medianos, que a su vez aumentan la presión de depredación sobre sus especies 
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de presas y pueden conducir a la extinción de especies más raras (Noss et al., 

1996). Por lo tanto, es importante mantener poblaciones viables de depredadores 

en los entornos para que jueguen su papel en la regulación de los ecosistemas y 

la conservación de la biodiversidad (Miller et al., 2001; Terborgh et al., 2001; 

Ripple et al., 2014). Por estas razones, especies como el puma son denominadas 

“especies paraguas” (Noss et al., 1996) y se pueden usar para establecer pautas 

para el manejo del ecosistema (Estes, 1996). 

El puma, a lo largo de su distribución, se caracteriza por encontrarse 

también en paisajes dominados por actividades antrópicas (Riley y Malecki, 2001). 

Esto se produce además por el crecimiento constante de la población humana, la 

creciente expansión de las fronteras rurales y la deforestación de las áreas 

naturales, y genera conflictos con los humanos, principalmente por predar el 

ganado doméstico (Rominger et al., 2004; Michalski et al., 2006; Zarco-González 

et al., 2013; Luengos Vidal et al., 2016). La solución encontrada por los 

agricultores con mayor frecuencia es la matanza de depredadores (Quigley y 

Crawshaw, 1992; Mazzolli et al., 2002; Guerisoli et al., 2017), que es una de las 

principales causas de mortalidad y disminución de las poblaciones (Nowell y 

Jackson, 1996). Inclusive en algunas provincias de Argentina se ha implementado 

un sistema de pago por recompensa como medida mitigadora en relación a la 

predación de ganado ovino por parte de pumas. Esto resulta ineficiente a la hora 

de prevenir la predación del ganado y en consecuencia se efectúan matanzas sin 

sentido (Ramadori, 2008). Según Novaro et al. (2004) esto ha llevado a su 

desaparición en gran parte de la región patagónica. La predación de animales 

domésticos puede estar también relacionada con la disponibilidad de presas 

silvestres de una región; de hecho, cuando las poblaciones de ungulados 

silvestres de medio y gran tamaño disminuyen o escasean, puede verificarse un 

aumento de la predación de ganado por parte de los felinos (Polisar et al., 2003; 

de Azevedo y Murray, 2007; Kabir et al., 2014).  

La situación mundial del puma fue clasificada en el 2015 por UICN (Unión 

Internacional para la Conservación de la Naturaleza) en la categoría 
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“Preocupación Menor” (LC), clasificación que se fundamenta principalmente por su 

amplia área de distribución (Nielsen et al., 2015).   

En Argentina, el estado de conservación del puma ha sido clasificado por la 

Sociedad Argentina para el Estudio de los Mamíferos (SAREM) también como de 

“Preocupación menor” (De Angelo et al., 2019), debido a que presenta una 

distribución que cubre una buena parte del país y sólo algunas poblaciones 

pequeñas clasificarían para las categorías de “Casi amenazada” (NT) o 

“Vulnerable” (VU) (Guerisoli, 2018). A pesar de ello se observan situaciones 

particulares a nivel regional, siendo su grado de amenaza no debidamente 

evaluado hasta el presente. A su vez, esta especie prácticamente carece de 

protección legal explícita en la mayoría de las provincias del país, aunque en 

algunas podría considerarse amparado por las distintas Leyes Generales de 

Protección de Fauna, que si bien no protegen específicamente a la especie, sí lo 

hacen con la Fauna Silvestre en general. Su caza está prohibida en Jujuy, Salta, 

Mendoza, Córdoba, Misiones y Buenos Aires. La caza control por recompensas 

está reglamentada en Chubut y en Río Negro, y también se permite su caza 

control sin recompensa en Santa Cruz, La Pampa y en Neuquén. En estas últimas 

dos provincias además se permite su caza deportiva pero en el caso de La Pampa 

solo se autoriza en cotos de caza con criaderos (Chebez y Nigro, 2010; De Angelo 

et al., 2019). 

Estudios locales de América Central y del Sur analizaron el impacto de la 

predación del ganado por pumas Puma concolor y la mayoría de estos encontró 

percepciones negativas de la población local hacia esta especie, las cuales 

impulsan la caza preventiva y de represalia (Mazzolli et al., 2002; Rosas-Rosas et 

al., 2008; Kissling et al., 2009; Borón y Payán, 2016; Peters et al., 2016; Llanos et 

al., 2020). Por lo tanto, es fundamental comprender la dinámica de este conflicto y 

el diseño de estrategias que combinen herramientas que favorezcan la tolerancia 

de los productores y la mitigación de las pérdidas por predación con la 

conservación de ambientes y especies presas claves del felino (Guerisoli et al., 

2017; Llanos et al., 2020). Además, en muchos lugares, la inadecuada gestión y 
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manejo del ganado es en parte responsable de altos niveles de predación del 

mismo (Inskip y Zimmermann, 2009; Llanos et al., 2020). 

 

1.7. Variabilidad genética y patrones filogeográficos en Puma concolor  

La filogeografía es un área de investigación que une la Filogenética con la 

Genética de Poblaciones y que ha crecido mucho debido a los avances en los 

métodos de obtención de datos genéticos, la capacidad para almacenar y analizar 

grandes volúmenes de datos, y al continuo desarrollo de herramientas 

bioinformáticas. Los métodos filogeográficos permiten conocer la diversidad 

genética de las especies a lo largo de su distribución geográfica, identificar 

señales de eventos históricos, como barreras geográficas, fragmentación de 

hábitats, patrones de dispersión de especies y poblaciones, eventos de migración, 

extinción de linajes genéticos, y zonas de refugio, dentro de las poblaciones 

contemporáneas. La  aplicación de  análisis filogeográficos es una herramienta 

muy poderosa  en estudios de  biología de  la  conservación,  permitiendo evaluar  

el  potencial evolutivo  de  las especies. (Avise, 2000; Domínguez-Domínguez y 

Vázquez-Domínguez, 2009; Hickerson et al., 2010; Scoble y Lowe, 2010). 

Para diferentes estudios filogeográficos en puma, los marcadores 

moleculares de ADN mitocondrial (ADNmt) han resultado una herramienta muy útil 

ya que han proporcionado información valiosa con respecto a la diversidad y flujo 

genético, estructura poblacional e historia demográfica y evolutiva de la especie 

(Matte et al., 2013; Gallo et al., 2021). 

El ADN mitocondrial consiste en material genético citoplasmático circular de 

ADN bicatenario, localizado en el interior de las mitocondrias. Este genoma posee 

alrededor de 15 a 20 kb y presenta dos regiones de ADN. Una región no 

codificante (región control o D-loop), que tiene como finalidad la regulación de la 

expresión de los genes mitocondriales, y una región codificante, que representa el 

90% del genoma mitocondrial, formada por 37 genes que codifican 22 ARNt, 2 

ARNr y 13 ARNm (Anderson et al., 1981; Wallace, 1986; Núñez Domingo, 2011). 
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El ADNmt se considera un buen marcador molecular para estudiar la 

diferenciación genética reciente, ya que evoluciona más rápidamente al acumular 

mutaciones con una tasa mucho mayor que el ADN nuclear (Brown et al., 1979), a 

excepción de genes hipervariables como los del Complejo Mayor de 

Histocompatibilidad, o las variantes neutrales de los loci de microsatélites. Otra 

ventaja es que el genoma mitocondrial es de herencia materna, haploide y no 

recombinante, por lo que se evitan las ambigüedades producidas por la 

recombinación que ocurre durante la meiosis en los genes nucleares (Brown, 

1985; Avise et al., 1987). Estas características lo hacen especialmente útil como 

herramienta molecular para develar la estructura genética de las poblaciones, su 

historia evolutiva y demográfica, y relaciones inter e intraespecíficas (Avise, 1998; 

Forster, 2004; Charruau et al., 2011; Matte et al., 2013; Gallo et al., 2021), 

permitiendo su aplicación para la reconstrucción filogenética (Moore 1995). Debido 

a que no es biparental, tiene una mayor sensibilidad que los marcadores 

autosómicos en la identificación de procesos demográficos históricos, y la 

comparación de sus patrones evolutivos permite una reconstrucción más detallada 

de la historia de los organismos investigados (Moore, 1995). 

 

1.7.1. Región Control del ADN mitocondrial 

La Región Control (RC) mitocondrial, la única sección significativa no 

codificante, está ubicada en mamíferos entre los genes tRNA-Pro y tRNA-Phe 

(Jae-Heup  et al., 2001). En felinos abarca aproximadamente 1560 pb (Lopez et 

al., 1996). Funcionalmente, las secuencias dentro de la RC regulan la 

transcripción y replicación del ADNmt. En la mayoría de las especies tiene una 

región conservada central (CCR) que está rodeada por regiones más variadas 

ricas en A / T (Jae-Heup  et al., 2001). En diferentes felinos, tales como los del 

género Panthera (Jae-Heup et al., 2001) y Felis catus (López et al., 1997) la 

disposición de RC del ADNmt fue similar reconociéndose dos segmentos 

hipervariables (HVS-1 y HVS-2), una CCR y dos segmentos de secuencias 

repetitivas (RS-2 y RS-3). 
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La RC es la región de evolución más rápida de la molécula de ADNmt 

(Aquadro y Greenberg, 1983; Brown et al., 1993; López et al., 1997). Por lo tanto, 

es uno de los marcadores más utilizados en carnívoros y principalmente en felinos 

para estudios filogeográficos en la determinación de las relaciones evolutivas entre 

especies y/o subespecies estrechamente relacionadas (Leopardus pardalis y L. 

wiedii - Eizirik et al., 1998; Panthera onca - Eizirik et al., 2001; Panthera pardus - 

Uphyrkina et al., 2001; Lynx pardinus - Johnson et al., 2004; Puma concolor - 

Culver et al., 2008; Acinonyx jubatus - Charruau et al., 2011). Además, las partes 

de la RC que evolucionan más rápidamente han demostrado ser útiles para los 

análisis de alta resolución de la estructura genética poblacional (Stoneking et al., 

1991; Avise, 1994; Eizirik et al., 1998, 2001; Charruau et al., 2011) y para la 

identificación individual (Holland y Parsons, 1999). 

 

1.8. Problemática de estudio 

En Argentina hay escasa información acerca del puma en cuanto a la 

variabilidad genética de sus poblaciones, y es por ello que se plantea ampliar la 

investigación de estos estudios, lo que contribuirá al desarrollo de estrategias de 

conservación y manejo eficientes para preservar las comunidades ecológicas en 

las que habita esta especie, tendientes a evitar los conflictos con el hombre, la 

caza indiscriminada, y/o la translocación sin fundamento de animales. Con este 

objetivo, se usará un marcador molecular mitocondrial (Región Control) a partir del 

cual se espera obtener información demográfica y filogeográfica para las 

poblaciones de pumas del centro-sur de Argentina, y discutir estos resultados en 

un contexto de conservación. 

 

2. HIPÓTESIS 

 Dada la gran capacidad de dispersión y amplios tamaños de área de acción 

del Puma concolor, las poblaciones de pumas del centro-sur de Argentina 

presentan baja divergencia genética a nivel regional. 
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3. OBJETIVOS 

3.1. Objetivo General 

Caracterizar los patrones de variabilidad genética en poblaciones de pumas 

del centro-sur de Argentina.  

3.2. Objetivos Específicos 

1. Caracterizar la variabilidad genética de las poblaciones de puma del centro-

sur de Argentina mediante el marcador molecular Región Control. 

2. Identificar las relaciones haplotípicas entre las poblaciones de Puma 

concolor del centro-sur de Argentina y analizarlas en un contexto 

filogeográfico. 

 

4. MATERIALES Y MÉTODOS 

4.1. Área de estudio 

El área de estudio abarca el centro-sur de Argentina comprendiendo el 

ecotono Monte-Patagonia y tres de las once provincias fitogeográficas: Pampeana, 

Monte y Patagónica, identificados por Oyarzabal et al. (2018). 

4.2. Obtención de las muestras 

El trabajo se desarrolló a partir de muestras de ADN y distintos tejidos 

(músculo, estómago, piel y pelos) pertenecientes a diferentes poblaciones de 

puma del centro y sur de Argentina, colectadas en las provincias de Buenos Aires 

(San Nicolás, n=2; Colón, n=1; General Pinto, n=1; Chacabuco, n=1; General 

Villegas, n=1; Villarino, n=5 y Carmen de Patagones, n=10), Santa Fe 

(Constitución, n=1), La Pampa (Loventué, n=2; Curacó, n=3 y Lihuel Calel, n=2), 

Neuquén (Collón Curá, n=14), Rio Negro (Pichi Mahuida, n=1; General Conesa, 

n=3; Adolfo Alsina, n=5; San Antonio, n=2; Pilcaniyeu, n=2; 25 de mayo, n=3 y 

Valcheta, n=2), Chubut (Biedma, n=5; Telsen, n=1; Cushamen, n=5; Futaleufú, 
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n=3; Mártires, n=4; Paso de Indios, n=2; Sarmiento, n=3 y Río Senguer, n=1) y 

Santa Cruz (Puerto Deseado, n=19 y Corpen Aike, n=5) (Figura 4). Dichas 

muestras fueron recuperadas de pumas atropellados en rutas, la caza legal e 

ilegal de pumas, a partir de los propios cazadores, o cedidas por distintas 

entidades, tales como el Centro de Ecología Aplicada del Neuquén (CEAN), el 

Centro de Investigaciones Puerto Deseado (UNPA), el Instituto de Ciencias 

Biológicas y Biomédicas del Sur (INBIOSUR) en Bahía Blanca, Dirección de Flora 

y Fauna Silvestre de la provincia de Chubut, el Instituto de Ciencias de la Tierra y 

Ambientales de La Pampa (INCITAP) e Instituto Patagónico de Ciencias Sociales 

y Humanas (IPCSH – CENPAT). Para cada una de las 110 muestras se cuenta 

con información del año de colecta y georreferencia de la provincia, departamento 

y localidad de colecta (Tabla 1). Las muestras fueron depositadas en el banco de 

muestras del Centro de Bioinvestigaciones (CeBio, CITNOBA/CICBA) y 

conservadas en alcohol 96° en freezer (-20ºC) para su posterior utilización. 
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Figura 4. Distribución geográfica de las muestras de Puma concolor del centro-sur de Argentina 

utilizadas en este estudio. El detalle de las mismas se presenta en la Tabla 1. 

 

Tabla 1.  En la tabla se indica para cada provincia muestreada, el departamento, localidad y  

coordenadas geográficas de los sitios de colecta, así como el número de muestras colectadas en 

cada sitio (n). Se asignaron abreviaturas para cada región geográfica (BA_N: Norte de Buenos 

Aires; BA_S: Sur de Buenos Aires; SF: Santa Fe; LP: La Pampa; N: Neuquén; RN_N: Norte de Río 

Negro; RN_S: Sur de Río Negro; Chu_N: Norte de Chubut; Chu_S: Sur de Chubut; SC: Santa 

Cruz). 
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Provincia Departamento Localidad n Latitud Longitud 

BA_N 

San Nicolás 

Estancia La Esperanza 1 -33.565906 -60.432556 

Campo Cristian Estrada (frente a La 
Esperanza) 

1 -33.587084 -60.446169 

Colón Pearson 1 -33.650088 -60.895567 

General Pinto Germania 1 -34.575404 -62.050201 

Chacabuco Chacabuco 1 -34.648804 -60.6026 

General 
Villegas 

Santa Regina 1 -34.568755 -63.170951 

BA_S 

Villarino Ombucta 1 -38.979052 -62.42995407 

Patagones 14km al Oeste de Stroender 1 -40.231208 -62.820421 

Villarino Villarino 1 -39.329297 -62.28769655 

Villarino Villarino 1 -39.765117 -62.17107597 

Villarino  1 -38.998492 -62.305437 

Patagones 

5km al este del límite con la provincia 
de Rio Negro 

1 -39.573699 -63.31194033 

30km al oeste de Igarzabal 1 -39.783272 -63.193152 

20km al oeste de Igarzabal 1 -39.797211 -63.02080324 

20km al oeste de Igarzabal 1 -39.805064 -63.02530317 

20km al oeste de Villalonga 1 -39.859533 -63.07295315 

20km al oeste de Villalonga 2 -39.868801 -63.07206262 

20km sur-oeste de Stroeder 2 -40.288579 -62.99736468 

10km Norte Lago Sal del Algarrobo 1 -40.306857 -62.973616 

SF Constitución General Gelly 1 -33.5997222 -60.59777778 

LP 

Loventué La Vigilancia 2 -36.66223679 -65.5843247 

Curacó 
Desafio Pampeano 1 -37.9823748 -66.01689999 

Del Miro Ortiz 2 -38.12092072 -65.94329741 

Lihuel Calel 
Dario 1 -38.24395103 -65.35302504 

La Tortuga 1 -38.27957199 -65.30161448 

N Collón Curá 
Estancia Campanario 9 -40.0502778 -70.07777778 

Ancatruz 5 -40.3419444 -70.10333333 

RN_N 

Pichi Mahuida Pichi Mahuida 1 -39.155 -64.183 

General 
Conesa 

Colonia La Luisa 2 -40.149 -64.305 

General Conesa 1 -40.465 -64.036 

Adolfo Alsina 

Estancia Melipal 1 -40.4219028 -63.76350556 

Guardia Mitre 1 -40.43 -63.674 

Primera Angostura 1 -40.45 -63.818 

Vicealmirante E. O'Connor 1 -40.792 -63.765 

La Lobería 1 -41.115 -63.004 

San Antonio 
Lago Salinas del Gualicho 1 -40.365147 -65.204113 

Las Grutas 1 -40.804 -65.075 
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RN_S 

Pilcaniyeu 
San Pedro 1 -40.888 -70.463 

Pichi Leufú 1 -41.126 -70.801 

25 de Mayo 
Ingeniero Jacobacci 1 -41.306 -69.675 

25 de Mayo 2 -41.405 -70.03 

Valcheta Arroyo de la Ventana 2 -41.667 -66.095 

Chu_N 

Biedma 

El Porvenir 2 -42.15053973 -65.53288161 

Estancia la Colmena 1 -42.26222577 -65.05085778 

 
1 -42.33933566 -65.3488582 

Telsen 
Telsen 1 -42.3833333 -66.95 

Sierra Chata 1 -42.8215907 -65.97390604 

Cushamen 

El Maitén 1 -42.16007404 -71.14508598 

Leleque 2 -42.37333558 -71.1221829 

Fofo Cahuel 2 -42.39607507 -70.67681021 

Futaleufú 
20km este de Trevelin 1 -43.19034296 -71.12485828 

30km este de Trevelin 2 -43.22455697 -71.00151374 

Mártires 

Estancia La Jamaitru 1 -43.29458222 -67.18962814 

10Km sur del Dique Florentino 
Ameguino 

1 -43.89284436 -66.50129348 

20Km norte del Lago Gran Lago 
Salado 

2 -44.03318891 -67.07251698 

Chu_S 

Paso de Indios 
15Km noroeste de Los Altares 1 -43.64634409 -68.63000299 

10Km noroeste de Los Altares 1 -43.77208629 -68.59323315 

Río Senguer Facundo 1 -45.36381606 -70.00423952 

Sarmiento 10Km norte de Lago Musters 3 -45.14618304 -69.31847976 

SC 
Deseado 

El Porvenir 1 -46.763475 -69.10313333 

Puerto Deseado 6 -47.7513889 -65.90141667 

El Recuerdo 1 -47.84 -66.97 

Estancia El Águila 10 -48.025159 -67.2254 

Estancia El Águila 1 -48.03 -67.24 

Corpen Aike Estancia La Suerte 5 -50.07 -68.97 

 

4.3. Procedimientos de laboratorio 

4.3.1. Extracción de ADN 

Para la extracción del ADN se utilizó el protocolo de extracción con el 

método CTAB (Doyle y Doyle, 1987) y el método de fenol-cloroformo-alcohol 

isoamílico (Sambrook y Russel, 2006). Las muestras de ADN fueron rotuladas y 

almacenadas en un freezer a -20°C. 
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La eficiencia en la extracción se verificó estimando la calidad y cantidad de 

ADN mediante la técnica de electroforesis en gel de agarosa 1% (1 gr de 

agarosa/100 ml de TBE) sometido a 100 volts durante 60 minutos. Se visualizó por 

exposición a luz ultravioleta con previa tinción en Bromuro de Etidio. En cada calle 

del gel se sembraron 3 μl de muestra junto a 3 μl de buffer de siembra DNA gel-

loading dye con el fin de identificar el frente de corrida. El ADN se cuantificó a 

partir de una comparación de intensidad óptica entre la banda de nuestro aplicón y 

la de un marcador de peso molecular (concentración conocida) usando el software 

ImageJ (Abrámoff et al., 2004). 

4.3.2. Amplificación del marcador molecular mitocondrial Región Control 

Para poder analizar las muestras de ADN obtenidas se amplificó por PCR 

(reacción en cadena de la polimerasa) un fragmento génico correspondiente a la 

Región Control, de aproximadamente 400 pb. Los primers utilizados fueron: 

Forward: PDL3N (5´-GACCTCAACTGTCCAAAGG-3´; Culver et al., 2008), y 

reverse: RCP_R (5´-GTCCTGTGACCATTGACTGA-3´; Mac Allister et al., 2021). 

El volumen final de la mezcla de reacción fue de 20 μl, conteniendo 10 μl de 

ADN (entre 25 y 100 ng); 1,5 mM de MgCl2; 0,2 μM de cada uno de los primers; 

0,2 mM de dNTPs; buffer de reacción 1X; 0,5U de Taq T-Plus DNA polimerasa 

(INBIO) y cantidad necesaria de agua estéril ultrapura para llevar a volumen final. 

Se agregó un control negativo para corroborar la ausencia de posibles 

contaminantes. 

Las condiciones de amplificación cargadas al termociclador Gene Pro 

Thermal Cycler (Bioer Technology CO., LTD) para la amplificación del fragmento 

de interés, comprendió las siguientes etapas de reacción:  

 Desnaturalización inicial: 94ºC por 2 minutos,  

 30 ciclos de:  

 Desnaturalización a 94ºC durante 45 segundos;  

 Annealing: 62ºC por 45 segundos;  

 Extensión a 74ºC por 1,5 minutos.  
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 Extensión final: 74ºC durante 10 minutos.  

4.3.3. Comprobación de la eficacia de la amplificación 

Se realizó una electroforesis en agarosa para determinar la presencia, 

tamaño y concentración adecuados de los productos de la amplificación génica. 

Se utilizó un gel de agarosa al 1% m/v teñido con bromuro de etidio y observado 

bajo luz ultravioleta. Se empleó un marcador de peso molecular de 100 pb de 

precisión (Productos Bio-Lógicos) para inferir el tamaño de los fragmentos 

amplificados. La concentración de ADN en cada caso se determinó a través del 

programa ImageJ (Abrámoff et al., 2004). 

Las muestras que presentaron productos de PCR con concentraciones 

menores a 25 ng fueron amplificados nuevamente con el fin de obtener la 

concentración mínima requerida para su posterior secuenciación. 

4.3.4. Secuenciación de los fragmentos amplificados de ADNmt 

Los productos amplificados fueron purificados a través de métodos 

enzimáticos, utilizando 10U de Exonucleasa I (Thermo Scientific) y 1U de FastAP 

Fosfatasa alcalina termosensible (Thermo Scientific). Las muestras se incubaron 

con las enzimas a 37ºC durante 15 minutos y luego a 85ºC por otros 15 minutos 

para detener la reacción enzimática. Para este procedimiento se utilizó el 

termociclador Gene Pro Thermal Cycler (Bioer Technology CO., LTD).   

Una vez purificados, los productos de amplificación fueron secuenciados 

mediante el servicio de la compañía Macrogen (Corea del Sur, 

www.macrogen.com) a través del secuenciador automático ABI Prism 3100 

(Applied Biosystem). 
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4.4. Análisis de datos genéticos 

4.4.1. Limpieza y alineamiento de las secuencias  

Para los análisis de las secuencias del marcador Región Control de Puma 

concolor se utilizó el set completo de secuencias obtenidas en este estudio 

(n=110), las cuales inicialmente fueron corroboradas visualmente y corregidas 

usando el programa BioEdit (Hall, 2004). Luego se realizó un alineamiento múltiple 

a través del algoritmo ClustalW del programa BioEdit (Hall, 2004). Como 

outgroups  se  utilizaron secuencias de Región control pertenecientes al yaguareté 

(Panthera onca) y yaguarundí (Herpailurus yagouaroundi), tomadas de GenBank 

(AH009755.2 y JX901168.1, respectivamente).  

4.4.2. Patrón filogeográfico 

Para determinar el patrón filogeográfico de Puma concolor se describió la 

diversidad genética de las secuencias mitocondriales, la distribución geográfica de 

los haplotipos, se realizaron análisis filogenéticos y Análisis Bayesianos de 

Estructura Poblacional (BAPS). 

4.4.2.1. Variabilidad genética y distribución haplotípica 

Para analizar tanto la diversidad haplotípica como la nucleotídica, y el 

número de sitios polimórficos, se utilizó el programa DnaSP versión 6 (Rozas et 

al., 2017). 

Las relaciones haplotípicas fueron definidas mediante el algoritmo Median 

Joining (Bandelt et al., 1999) a través del programa PopART v1.7 (Leigh y Bryant, 

2015). 

La distribución geográfica de los haplotipos fue obtenida a través del 

software de Sistema de Información Geográfica QGIS 3.4.1 (Quantum Geographic 

Information System) (QGIS Development Team, 2020). 
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4.4.2.2. Abordaje filogenético 

Los análisis filogenéticos se realizaron a partir del set completo de 

secuencias. Utilizando el criterio de Inferencia Bayesiana, con el paquete 

informático BEAST v1.7.5 (Drummond et al., 2012), se generó un árbol utilizando 

un modelo de reloj molecular relajado (Relaxed Clock: Uncorrelated Lognormal) y  

una tasa de ramificación utilizando un criterio de coalescencia (Coalescent: 

Constant Size). Previamente se estimó el modelo de sustitución de un nucleótido 

por otro y el modelo de heterogeneidad de sitios al que mejor ajusta nuestro set de 

datos, con el programa jModelTest versión 2.1.4 (Darriba et al., 2012), 

obteniéndose el HKY+I (modelo Hasegawa-Kishino-Yano con sitios invariables). 

Con el programa Tracer v1.6 (Rambaut et al. 2014) se analizó de forma gráfica y 

estadística la salida de BEAST para verificar el rendimiento y la precisión. Los 

valores de tamaño de muestra efectivo ESS fueron superiores a 200, siendo este 

el límite utilizado para la confiabilidad de la calidad del muestreo de árboles que 

hace el análisis. Las corridas independientes fueron resumidas en TreeAnnotator 

v1.7.5 (Drummond et al., 2012), eligiendo la opción Maximum Clade Credibility 

(MCC). Los primeros 1.000 árboles fueron descartados y los restantes se utilizaron 

para visualizar el árbol en el software FigTree v1.3.1 

(http://tree.bio.ed.ac.uk/software/figtree/). Utilizando el programa MEGA11, y el 

modelo evolutivo de HKY+I (Hasegawa et al., 1985; Tamura et al., 2021) se 

generó el árbol filogenético de máxima verosimilitud (ML). La determinación de los 

límites de confianza para la monofilia de cada nodo, se realizó a través de un 

análisis de bootstrap (Felsenstein, 1985) con 500 réplicas.  

4.4.2.3. Análisis Bayesiano de Estructura Poblacional (BAPS) 

Se realizó un análisis bayesiano de la estructura poblacional con el software 

BAPS v6.0 (Corander y Tang, 2007; Corander et al., 2008). Para ello se utilizó el 

modelo de agrupación con loci vinculados (Clustering with linked loci) y se 

determinó el número más probable de agrupamientos o clusters tomando valores 

de k comprendidos en un rango de 2 a 10 realizando 5 repeticiones para cada 

valor de k. Con el resultado obtenido se prosiguió con el análisis Admixture based 

http://tree.bio.ed.ac.uk/software/figtree/
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on mixture clustering, donde se definió un tamaño mínimo de cinco individuos por 

población. Para el número de iteraciones que se utilizan para estimar los 

coeficientes de mezcla para los individuos se utilizó un valor de 100, para el 

número de individuos de referencia de cada población un valor de 200 y para el 

número de iteraciones para estimar los coeficientes de mezcla de los individuos de 

referencia, un valor de 10.  

 

5. RESULTADOS 

5.1. Estimaciones de variabilidad genética  

Para las secuencias analizadas del marcador mitocondrial Región Control 

(353 pb) de las 110 muestras pertenecientes a las poblaciones de puma del centro 

y sur de Argentina se obtuvieron 8 sitios polimórficos y 5 haplotipos diferentes 

(Tabla 2). La diversidad haplotípica estimada fue Hd = 0,539 (±0,00195) y la 

diversidad nucleotídica, π = 0,00719 (±0,0000005). 
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Tabla 2. Sitios variables encontrados para los haplotipos (hap) obtenidos para el fragmento génico (353 pb) de RC mitocondrial en muestras de P. 

concolor (n=110). Los códigos de cada región geográfica se corresponden con aquellos utilizados en la Tabla 1 (BA_N: Norte de Buenos Aires; 

BA_S: Sur de Buenos Aires; SF: Santa Fe; LP: La Pampa; N: Neuquén; RN_N: Norte de Río Negro; RN_S: Sur de Río Negro; Chu_N: Norte de 

Chubut; Chu_S: Sur de Chubut; SC: Santa Cruz). 

Hap Sitios polimórficos Haplotipos por ubicación geográfica n 

 65 66 77 103 109 110 113 144 BA_N BA_S SF LP N RN_N RN_S Chu_N Chu_S SC  

Hap_1 G G C C A G T G 0 1 0 0 14 4 6 14 7 24 70 

Hap_2 . . . T . . . . 0 2 0 3 0 3 1 3 0 0 12 

Hap_3 A A T . G A C . 6 12 1 0 0 4 0 1 0 0 24 

Hap_4 A A T T G A C . 0 0 0 2 0 0 0 0 0 0 2 

Hap_5 . A T . G A C A 0 0 0 2 0 0 0 0 0 0 2 

Total         6 15 1 7 14 11 7 18 7 24 110 
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5.2. Análisis filogenético 

Se generaron los árboles filogenéticos utilizando las secuencias de los 

cinco haplotipos obtenidos de las 110 muestras analizadas para el fragmento 

génico de 353 pb del marcador mitocondrial Región control. 

Se observó una congruencia entre los resultados obtenidos para el 

marcador mitocondrial RC mediante las dos metodologías estudiadas, Máxima 

verosimilitud (MV) e Inferencia bayesiana (IB), por lo que sólo se muestran los 

resultados a través de este último método (Figura 5).  

En las reconstrucciones filogenéticas se puede observar la separación de 

dos grandes clados con el máximo valor de probabilidad posterior (1) (Figura 5). 

Los haplotipos 1 y 2 pertenecientes principalmente al sur de Argentina, 

representando a la Región patagónica, se agrupan en un clado (Clado I) separado 

de los haplotipos 3, 4 y 5 encontrados mayoritariamente en el centro de Argentina.  
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Figura 5. Árbol filogenético obtenido mediante el análisis de inferencia bayesiana a partir de los 

haplotipos obtenidos para el fragmento génico RC (353 pb) correspondientes a los individuos 

muestreados en las provincias del centro-sur de Argentina: Buenos Aires, sur de Santa Fe, La 

Pampa, Neuquén, Río Negro, Chubut y Santa Cruz, y los outgroups Herpailurus yagouaroundi y 

Panthera onca. Los números en los nodos indican la probabilidad posterior (se muestran solo 

valores > 0,5). Se identifican los dos clados obtenidos (Clado I y Clado II). Los nombres y 

diferentes colores de los nodos terminales designan a cada uno de los 5 haplotipos encontrados. 

 

5.3. Relaciones haplotípicas 

En las relaciones haplotípicas obtenidas para el set completo de haplotipos 

se distinguen dos grandes grupos (correspondientes a los clados recuperados por 

la filogenia bayesiana) separados por 5 pasos mutacionales, uno conformado por 

los haplotipos 1 y 2 (Hap_1 y Hap_2), y el otro conformado por los haplotipos 3, 4 

y 5 (Hap_3, Hap_4 y Hap_5) (Figura 6). 
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Los haplotipos 1 y 2 representan principalmente a los haplotipos 

encontrados al sur de Argentina, en las provincias de Santa Cruz, Chubut, Río 

Negro, Neuquén, parte de La Pampa y sur de Buenos Aires. 

Los haplotipos 3, 4 y 5 representan mayormente a los haplotipos 

observados en el centro de Argentina, en las provincias de Buenos Aires, sur de 

Santa Fe, parte de La Pampa y norte de Rio Negro.  

El haplotipo 1 se diferencia del haplotipo 2 en una única mutación puntual, 

al igual que el haplotipo 3 con el 4. El haplotipo 3 con el 5 se diferencian en dos 

pasos mutacionales y el haplotipo 4 con el 5 en tres pasos mutacionales. Además, 

se puede observar en estas conexiones con el haplotipo 5 que hay un haplotipo no 

encontrado o intermediario representado por un círculo negro. 

 

Figura 6. Relaciones haplotípicas obtenidas para las secuencias del fragmento génico RC (353 pb) 

de los individuos de las provincias del centro-sur de Argentina: Buenos Aires (BA_N y BA_S), sur 

de Santa Fe (SF), La Pampa (LP), Neuquén (N), Río Negro (RN_N y RN_S), Chubut (Chu_N y 

Chu_S) y Santa Cruz (SC). Se observan 5 haplotipos (Hap_1-5). El diámetro de  los círculos refleja 

la frecuencia de cada haplotipo. La longitud de las líneas de unión es proporcional al número de 

mutaciones existentes entre cada haplotipo. Se identifican los clados (I y II) obtenidos en la 

filogenia bayesiana. 
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5.4. Distribución geográfica de los haplotipos 

La totalidad de las muestras analizadas en este trabajo corresponden a 

cinco haplotipos (Hap_1, Hap_2, Hap_3, Hap_4 y Hap_5), de los cuales ninguno 

ha sido reportado para el centro y sur de la Argentina hasta el momento (Figura 7). 

Para las provincias de Neuquén y Santa Cruz se encontró un único 

haplotipo (Hap_1), registrado como el de mayor frecuencia para la Región 

patagónica. En la provincia de Chubut encontramos este mismo haplotipo junto 

con el haplotipo 2, ubicado más al norte de dicha provincia, y el haplotipo 3, 

presente solo en un individuo muestreado dentro de la provincia. En Río Negro se 

encontró mayoritariamente el haplotipo 1 y en menor frecuencia el haplotipo 2 y 3. 

En Buenos Aires se encontraron tres haplotipos, Hap_1, Hap_2 y Hap_3, siendo el 

Hap_3 el de mayor frecuencia. La única muestra proveniente de Santa Fe, 

presentó el haplotipo 3. En la provincia de La Pampa, pese al bajo número de 

individuos muestreados (7), se encontraron tres haplotipos, el haplotipo 2 y los 

haplotipos 4 y 5. Estos últimos dos no fueron registrados en las demás provincias 

muestreadas. 
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Figura 7. Distribución geográfica de los haplotipos para las secuencias del fragmento RC (353 pb) 

de los individuos muestreados en las provincias de Buenos Aires, sur de Santa Fe, La Pampa, 

Neuquén, Rio Negro, Chubut y Santa Cruz. Los haplotipos se identifican con los mismos colores 

que en la Figura 5: haplotipo 1 (Hap_1) en verde claro, el haplotipo 2 (Hap_2) en verde oscuro, el 

haplotipo 3 (Hap_3) en rojo, el haplotipo 4 (Hap_4) en rosa y el haplotipo 5 (Hap_5) en amarillo. La 

línea discontinua color negro indica la separación de las subespecies Puma concolor puma (lado 

oeste) y Puma concolor cabrerae (lado este). 

 

5.5. Análisis Bayesiano de Estructura Poblacional 

Para el set completo de secuencias se realizó un primer análisis de 

agrupación Clustering with linked loci a partir de nueve grupos poblacionales 

definidos a priori de acuerdo a su ubicación geográfica (norte de Buenos Aires -

incluida la única muestra de Santa Fe-, sur de Buenos Aires, La Pampa, Neuquén, 

norte de Río Negro, sur de Río Negro, norte de Chubut, sur de Chubut y Santa 

Cruz), el cual nos permitió identificar cuatro agrupamientos o clusters con el mayor 

valor de probabilidad (0,68). 
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Luego, refinando el análisis con ‘Admixture based on mixture clustering’, se 

obtuvieron tres agrupamientos o clusters (Figura 8 y Tabla 3) descartándose uno 

de los cuatro grupos anteriormente determinados por presentar una menor 

cantidad de secuencias (2) de las definidas como número mínimo (5). Estas dos 

secuencias corresponden al haplotipo 5 registrado en la provincia de La Pampa.  

En la figura 8 se observa la distribución de los tres clusters genéticos en los 

nueve grupos geográficos predefinidos. Al cluster 1 (identificado en color verde 

claro) corresponden las secuencias pertenecientes al haplotipo 1, al cluster 2 (rojo) 

las pertenecientes a los haplotipos 3 y 4, y al cluster 3 (verde oscuro) las del 

haplotipo 2. Además, se muestran los dos individuos no asignados a ningún 

cluster en color amarillo. Esta agrupación realizada por el programa BAPS permite 

dar apoyo al Clado II obtenido en la filogenia bayesiana, agrupando en un mismo 

cluster genético (cluster 2) a las secuencias pertenecientes a los haplotipos 3 y 4. 

En relación al Clado I, este análisis no es informativo, indicando a los haplotipos 1 

y 2 como dos clusters distintos (clusters 1 y 3, respectivamente) (Figura 9).  

 

Figura 8. Clusters obtenidos mediante el análisis bayesiano de estructura poblacional (BAPS) para 

el fragmento génico RC (353 pb) de P. concolor correspondientes a los individuos muestreados en 

las provincias del centro-sur de Argentina (n=110). Las barras verticales representan cada una de 

las muestras. En el lado derecho del gráfico se muestran los colores asignados a cada cluster y de 

Cluster 1

Cluster 2

Cluster 3

No asig

BA_N           BA_S             LP                N                RN_N        RN_S            Chu_N           Chu_S                   SC 
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los individuos no asignados a ningún cluster, y en la parte inferior del gráfico se muestran las 

ubicaciones geográficas predefinidas para el agrupamiento de los datos. El ID de dichos (9) grupos 

son: BA_N: Norte de Buenos Aires (incluida la única muestra de Santa Fe); BA_S: Sur de Buenos 

Aires; LP: La Pampa; N: Neuquén; RN_N: Norte de Río Negro; RN_S: Sur de Río Negro; Chu_N: 

Norte de Chubut; Chu_S: Sur de Chubut; SC: Santa Cruz. 

 

Tabla 3. Clados y clusters a los que pertenecen los haplotipos (por región geográfica) obtenidos a 

partir del fragmento génico mitocondrial RC de P. concolor. Se indica el número de muestras en 

cada caso (n).  

Haplotipo/ 

región 
n Clado Cluster 

Hap1_N 14 I 1 

Hap1_RN_N 4 I 1 

Hap1_RN_S 6 I 1 

Hap1_Chu_N 14 I 1 

Hap1_Chu_S 7 I 1 

Hap1_SC 24 I 1 

Hap1_BA_S 1 I 1 

Hap2_BA_S 2 I 3 

Hap2_LP 3 I 3 

Hap2_RN_N 3 I 3 

Hap2_Chu_N 3 I 3 

Hap2_RN_S 1 I 3 

Hap3_BA_N 6 II 2 

Hap3_SF 1 II 2 

Hap3_BA_S 12 II 2 

Hap3_RN_N 4 II 2 

Hap3_Chu_N 1 II 2 

Hap4_LP 2 II 2 

Hap5_LP 2 II - 

 

 

 



40 
 

 

Figura 9. Árbol filogenético obtenido mediante el análisis de inferencia bayesiana a partir de los 

haplotipos obtenidos para el fragmento génico RC (353 pb) correspondientes a los individuos 

muestreados en las provincias del centro-sur de Argentina: Buenos Aires, sur de Santa Fe, La 

Pampa, Neuquén, Río Negro, Chubut y Santa Cruz, y los outgroups Herpailurus yagouaroundi y 

Panthera onca. Se identifican los clados (I y II), así como clusters genéticos (1-3) obtenidos a partir 

del programa BAPS.  

 

6. DISCUSIÓN 

El conjunto de datos de secuencias de RC analizado en este estudio 

permitió una comprensión más profunda con respecto a la diversidad genética de 

los pumas del centro y sur de Argentina, mediante la utilización de un set de 

muestras con mayor cobertura geográfica y de un marcador molecular que hasta 

el momento no había sido utilizado. Fueron ampliados los estudios realizados por 

Mac Allister (2019) acerca de la variabilidad genética en distintas poblaciones de 
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puma de la Patagonia argentina utilizando el marcador molecular mitocondrial 

ND5. En el presente trabajo se detectaron evidencias consistentes de 

agrupaciones de P. concolor del centro y sur de Argentina, identificando la 

presencia de tres clusters genéticos (Figura 8). 

A pesar de que el fragmento de RC analizado (353 pb) fue menor que el 

estudiado por Mac Allister (2019) para ND5 (623 pb), se obtuvieron valores 

mayores para los índices de diversidad genética (Tabla 2), tal como era esperado 

de acuerdo a su mayor tasa de mutación (Aquadro y Greenberg, 1983; Brown et 

al., 1993; López et al., 1997). Esto permitió visualizar de manera más robusta los 

patrones de distribución de la variabilidad genética de la especie en la región 

geográfica estudiada. 

De los cinco haplotipos encontrados, el Hap_1 fue el de mayor frecuencia 

para la Región de la Patagonia (Figura 7), al igual que el haplotipo ND_1 descripto 

por Mac Allister (2019) y el haplotipo H18 por Matte y colaboradores (2013), 

ambos identificados con ND5 para dicha región geográfica. En el sur de Buenos 

Aires y este de Río Negro se observaron 3 haplotipos, Hap_1, Hap_2 y Hap_3. El 

haplotipo Hap_3 se extiende hacia el norte, ya que se encontró además en el 

norte de la provincia de Buenos Aires, y el haplotipo Hap_2 se extiende hacia el 

sur encontrándose además en el norte de Chubut (Figura 7). Estudios realizados 

por Gallo y colaboradores (2020) indican que existe una dinámica fuente-sumidero 

entre diferentes provincias, producida por el hecho de que la remoción de 

individuos residentes mediante la caza proporciona un territorio disponible que 

puede ser ocupado por individuos juveniles de otras regiones. Esto podría 

demostrar que la presencia de individuos con haplotipo Hap_2 en el noreste de 

Chubut y los haplotipos Hap_2 y Hap_3 en el este de Río Negro, es causada por 

una inmigración de pumas desde la provincia de Buenos Aires, donde la caza no 

está legalizada (Gallo et al., 2020). Por su parte, en la provincia de Chubut se 

observan los haplotipos Hap_1, Hap_2 y Hap_3, este último representado por un 

único individuo al oeste de la provincia, el cual no sigue la distribución esperada 

para dicho haplotipo, lo que podría deberse al bajo número de muestras (n = 8)  
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disponible para el noroeste de Chubut. Otra explicación sería el tráfico de pumas 

capturados en otros lugares y translocados a Chubut ya que, en esta provincia, al 

igual que en Río Negro y Santa Cruz, se permite su caza recompensando a los 

ganaderos/cazadores de acuerdo a un plan basado en la entrega de las pieles y/o 

cráneos de los individuos cazados. 

En las provincias de Neuquén y Santa Cruz se encontró sólo el haplotipo 1 

(Figura 7), siendo las provincias para las que se observa menor variabilidad 

genética. Esto se podría deber al bajo esfuerzo de muestreo en la primera 

provincia y en el caso de la segunda se podría explicar a través de la disminución 

de la variabilidad genética esperada en los extremos de la distribución de las 

especies (Hardie y Hutchings, 2010). 

En la provincia de La Pampa, pese al bajo número de individuos 

muestreados (n=7), se encontraron tres haplotipos diferentes, los haplotipos 

Hap_2, Hap_4 y Hap_5 (Figura 7). Estos últimos dos no fueron registrados en las 

demás provincias muestreadas, lo que se podría deber al tráfico ilegal de pumas o 

simplemente al faltante de muestreo hacia el norte del país. En esta provincia, las 

poblaciones de puma sufrieron una gran presión de caza deportiva, y por más de 

diez años (aproximadamente hasta el 2007) se extrajeron individuos de las 

poblaciones sin control legal. A partir de ese año, la caza deportiva de puma fue 

prohibida a nivel provincial (Disposición Nº 17/07 provincia de La Pampa) y 

nacional (Resolución Nº 1.624/08 de la Secretaría de Ambiente y Desarrollo 

Sustentable de la Nación) por falta de controles sobre los cotos de caza y por no 

contar con planes de manejo sobre las poblaciones de puma. En febrero de 2008 

el gobierno de La Pampa autorizó nuevamente la caza de la especie en los cotos 

de la provincia, pero estableciendo que los pumas que se pueden cazar deben 

salir de “criaderos”. Teniendo en cuenta que en esa provincia existe un número 

reducido de esos establecimientos con respecto al gran número de cotos (por 

ejemplo, Chebez y Nigro informaron seis criaderos y alrededor de 125 cotos en 

2010), se puede considerar que se recurre igualmente a la captura “en negro” de 

pumas por puesteros y cazadores improvisados que los venden por sumas 
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variables para abastecer a la gran cantidad de cotos (de caza mayor y menor) en 

la provincia. De esta manera, se realiza un tráfico ilegal de pumas tanto 

intraprovincial como interprovincial para la denominada caza garantizada (Chebez 

y Nigro, 2010; De Lucca, 2015; Zanón-Martínez et al., 2017).   

Para poner a prueba la hipótesis del tráfico ilegal de pumas o que, 

alternativamente, los haplotipos Hap_4 y Hap_5 provengan de poblaciones del 

norte de Argentina, es necesario un mayor esfuerzo de muestreo tanto en la 

región de estudio, como en el norte del país, y la utilización de marcadores 

genéticos adicionales, de mayor resolución (ej. SNPs). 

En el caso de Buenos Aires, en trabajos previos (ej. Chimento y De Lucca, 

2014) se informa de un aumento en el registro de pumas en el norte de la 

provincia, donde su población desde mediados del siglo pasado se consideraba 

extinta o severamente reducida (Cabrera, 1961; Currier, 1983; Canevari y Fer-

nández Balboa, 2003; Caso et al., 2008). En concordancia con esto, en el 

presente trabajo se obtuvieron muestras provenientes del norte de Buenos Aires, 

lo que podría deberse a una recolonización de la zona por parte de la especie 

debido a su gran resiliencia, siendo capaz de subsistir en ambientes modificados 

por el hombre (Nowell y Jackson, 1996; Beck et al., 2005; Thompson et al., 2009). 

Esta reocupación podría haber ocurrido desde el sur a partir del Sistema de 

Ventania, donde ya se demostró la existencia de una población reproductiva de la 

especie, utilizando como medio de dispersión distintos cursos de agua (ríos, 

arroyos). Esta población serrana se habría “refundado” a partir de pumas 

procedentes de la provincia de La Pampa (Dickson y Beier, 2007; LaRue y 

Nielsen, 2008; De Lucca, 2010; Thompons y Jenks, 2010). Otra posibilidad es que 

provengan de poblaciones de provincias del norte del país, para esto, como ya se 

ha mencionado, es necesario intensificar el muestreo y utilizar marcadores  con 

mayor poder de resolución que permitan poner a prueba estas hipótesis, lo que 

facilitará la identificación de las problemáticas de conservación y de manejo a 

enfrentar. 
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En el área de estudio del presente trabajo, que comprende a las provincias 

del centro-sur de Argentina, se determinaron tres clusters o agrupamientos 

genéticos (Figura 8 y Figura 9), en comparación de los cuatro definidos por Gallo 

(2020) en 19 provincias de Argentina utilizando 25 loci microsatélites. A pesar de 

que estos últimos marcadores moleculares son mucho más variables que los 

históricos mitocondriales, el número de clusters obtenido fue similar. En el 

presente estudio el cluster 1 (Hap_1) está representado por individuos de Buenos 

Aires, Neuquén, Río Negro, Chubut y Santa Cruz, y concuerda mayormente con 

los clusters 3 y 4 de Gallo (2020); el cluster 2 (Hap_3 y Hap_4) y el cluster 3 

(Hap_2) formados por individuos de Buenos Aires, La Pampa, Río Negro y 

Chubut, coinciden mayormente con el cluster 1 de Gallo (2020).  

La distribución geográfica que presentan los clados (Clado I y II) coincide 

con el patrón de distribución de las subespecies P. concolor puma y P. concolor 

cabrerae identificadas por Culver et al. (2000). Aunque, en su estudio, Culver et al. 

(2000) plantean la hipótesis de la división de subespecies por una restricción de la 

dispersión y del flujo génico hacia el sur debida a la presencia del Río Negro, lo 

que es observado parcialmente en el presente trabajo ya que individuos de ambos 

lados del río presentan el mismo haplotipo y fueron asignados al mismo cluster 

genético, en concordancia con los resultados de Gallo (2020).  

En su conjunto los resultados obtenidos apoyan la hipótesis planteada: las 

poblaciones de pumas del centro-sur de Argentina presentan baja divergencia 

genética a nivel regional. A pesar de que se evaluó una gran extensión del 

territorio argentino, se encontró poca variabilidad genética en comparación con la 

reportada para otras especies de felinos con menores áreas de distribución. Tal es 

el caso de las poblaciones de gato montés (Leopardus geoffroyi) de la región 

Pampeana, para las que se observó una alta variabilidad genética a partir de un 

marcador molecular menos variable como es el gen mitocondrial ND5 (Pinardi, 

2022). 

El conocimiento generado en el presente trabajo, constituye una importante 

herramienta de base para el diseño de estrategias de conservación y manejo 
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eficientes, principalmente para aquellas poblaciones sometidas a algún tipo de 

amenaza a su conservación. 

 

7. CONCLUSIONES 

La utilización de un marcador molecular más variable como es la Región 

Control mitocondrial, permitió caracterizar mejor los patrones de distribución 

geográfica de la variabilidad genética en poblaciones de Puma concolor del centro 

y sur de Argentina.  

Se observó una baja variabilidad genética a nivel regional, en consistencia 

con la hipótesis de trabajo planteada. 

En la provincia de La Pampa se observaron haplotipos únicos, los cuales 

podrían ser evidencia de un movimiento ilegal de pumas y/o el efecto de una 

dinámica de fuente-sumidero poblacional que favorecería el ingreso de nuevos 

haplotipos. 

Se identificaron dos grandes grupos (Clado I y Clado II) que coinciden 

parcialmente con los rangos geográficos reportados para las dos subespecies de 

puma (P. concolor puma y P. concolor cabrerae) en el extremo sur de su 

distribución. 

Los resultados obtenidos y analizados en este trabajo son el principio para 

resolver problemáticas taxonómicas y de conservación de esta especie, para lo 

cual deberán incluirse nuevas poblaciones de puma de la Argentina y marcadores 

más variables que servirán para el diseño de estrategias de conservación y 

manejo eficientes. 
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