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Resumen 

La tortuga verde Chelonia mydas figura en la Lista Roja de la UICN como una especie en 

peligro de extinción y el éxito de las estrategias para su conservación depende en parte 

de las contribuciones al conocimiento sobre su biología. En este estudio se utilizó 

secuencias de la región control del ADN mitocondrial para evaluar la composición de 

haplotipos e inferir el origen natal de 196 tortugas verdes muestreadas en el estuario de 

Virrilá (VE) y en la bahía de Paracas (PB) ubicadas en Perú, durante los años 2015 y 2016. 

Se encontró un total de veinte haplotipos, de los cuales doce estuvieron vinculados a las 

principales colonias de anidación del Pacífico oriental, cinco fueron considerados 

huérfanos y tres fueron nuevos. Los haplotipos más frecuentes fueron CmP4.6, CmP4.1 

y CmP4.7. CmP4.6 se ha descrito previamente como el más común de la unidad de 

manejo (UM) de Galápagos, mientras que CmP4.1 se ha reportado como un haplotipo 

común de las UMs del Pacífico oriental. CmP4.7 ha sido descrito como endémico de la 

UM de Galápagos. Los tres nuevos haplotipos (CmP246.1, CmP4.18 y CmP4.21) se 

identificaron en individuos de VE con una baja frecuencia (0,7%) y la red de haplotipos 

mostró que estos estuvieron estrechamente relacionados a CmP4.6 y CmP4.7, sugiriendo 

que su origen natal estaría en el Pacífico oriental. Además, se observó una alta diversidad 

haplotipica en VE (0,74) y PB (0,83), comparable a varias zonas de alimentación tanto del 

Océano Pacífico como del Atlántico. La presencia de nuevos haplotipos en zonas de 

alimentación destaca la importancia de continuar los estudios en zonas de anidación, 

para registrar completamente los haplotipos regionales. La alta diversidad haplotípica 

junto al múltiple origen de los haplotipos encontrados en este estudio proporciona 

evidencia genética de la conexión de las costas peruanas con varias colonias de anidación 

de la región, particularmente con la UM de Galápagos. 



 

 

Abstract  

The green turtle Chelonia mydas is an endangered species according to the IUCN Red List, 

so knowledge about its biology contributes to the conservation strategies success. Using 

mitochondrial DNA control region sequences, we evaluated the haplotype composition 

and infer the natal origin of 196 green turtles sampled in Virrila estuary (VE) and Paracas 

bay (PB), from Peruvian coasts, during 2015 and 2016. A total of twenty haplotypes were 

found, of which twelve were tracked to the main eastern Pacific populations, five were 

considered orphans and three were new. The most frequent haplotypes were CmP4.6, 

CmP4.1 and CmP4.7. Haplotype CmP4.6 has been previously described as a the most 

common to Galapagos management unit (MU), whereas CmP4.1 has been reported as 

common to the eastern Pacific MUs. CmP4.7 have been considered as endemic to 

Galapagos MU. The three new haplotypes (CmP246.1, CmP4.18 and CmP4.21) were 

identified in individuals from VE, with a low frequency (0.7%). Parsimony statistical 

network showed new haplotypes were closely related to CmP4.6 and CmP4.7, suggesting 

their natal origin may be located within the eastern Pacific. High haplotype diversity was 

observed in VE (0.74) and PB (0.83), comparable to several foraging zones from both 

Pacific and Atlantic Ocean. The presence of new haplotypes in foraging zones highlights 

the importance of continuing with genetic surveys in nesting grounds in order to 

completely record regional haplotypes. High haplotype diversity and multiple origin 

haplotypes found in this study provide a genetic evidence for Peruvian inshore habitats 

connection, with several nesting colonies from the region, particularly for the Galapagos 

MU. 

 


