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 Resumen. Reanalizamos los datos de la región de control del ADN 
mitocondrial (ADNmt) de Quinn (1992), junto con nuevas secuencias de nueve 
individuos de la especie Chen caerulescens caerulescens y 10 de Chen rossi.  
Encontramos los mismos linajes divergentes que Quinn (1992) atribuyó a la separación 
vicariante de las poblaciones de C. c. caerulescens durante el Pleistoceno.  Sin embargo, 
encontramos que las dos especies comparten dos linajes de haplotipos divergentes, y la 
distribución de “mismatch” en secuencias del ADNmt mostró multimodalidad con dos 
niveles de estructuración de la población.  Estos patrones peculiares están de acuerdo con 
la hipótesis de que hubo dos episodios de hibridización en gansos del género Chen.  Los 
datos históricos y de aloenzimas compilados por Cooke et al. (1988) también apoyan esta 
hipótesis (Avise et al. 1992).  Además, la estructura de la población dentro de un grupo 
de haplotipos es consistente con la hipótesis de Cooke et al. (1988) acerca de la pasada 
alopatría entre los morfos azul y blanco de C. c. caerulescens. 
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