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Resumen. Caracterizamos la variacion de la secuencia de ADN en la region de
control mitocondrial y la subunidad ribosomal 12S en una muestra de Vultur gryphus
representativa de poblaciones distribuidas a lo largo del extenso rango geografico de la especie
(Colombia, hasta el centro de Argentina y Chile). Los dominios Iy 111 de la region de control,
junto con parte del gen 12S, fueron secuenciados en 38 individuos (956 pares de base en 30
individuos y 430-824 pares de base para una muestra adicional de 8 especimenes de museo), y el
dominio | fue secuenciado en 5 de estas aves (400 pares de base). Identificamos un total de
cinco haplotipos basados en cuatro sitios variables en los dominios Il y 111 de la region de control
y el gen 12S. Un sitio variable adicional fue identificado en el dominio I. Todos los cambios
fueron transiciones y entre dos individuos cualesquiera no variaron mas de 3 sitios. La variacion
en la region de control de los condores fue méas baja que para la mayoria de las aves analizadas
para estos mismos loci. Aunque la baja variabilidad genética es a menudo asociada con
megafauna en peligro de extincion, el ejemplo del condor es notable porque la especie aun
mantiene un rango geografico substancial. Asi, la baja variabilidad genética se puede dar incluso
en la megafauna cuya dispersion no haya sido sujeta a severas reducciones en los ultimos siglos.
Por lo tanto, nuestros resultados sugieren que los datos genéticos de rapaces con amplia
distribucion geogréfica y de otra megafauna proveen de importante informacion de base para
evaluar la relacion existente entre la variabilidad genética y sus causas en otra megafauna en
peligro.
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