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RESUMEN:

La conservacion de las especies cinegéticas relne una serie de circunstancias
especiales. La fuerte demanda implica extracciones de animales que, con frecuencia,
superan ampliamente la productividad de las poblaciones naturales. Tal déficit podria
verse compensado por la repoblacidn con animales criados en granjas, pero ésta suscita
multiples interrogantes y un censo elevado no es sinénimo de estabilidad, variabilidad ni
de que los genotipos de los animales liberados sean los mas adecuados. De hecho, la
cria en cautividad ha dado pie a otro problema muy grave: la introgresion o
contaminacion genética. La perdiz roja, Alectoris rufa, es el ejemplo mas claro de este
problema. Es sin duda la especie de caza menor mas importante en la Peninsula Ibérica:
se cobran anualmente varios millones de ejemplares, lo que constituye una fuente muy
notable de ingresos, tanto directos como indirectos, sobre todo si se tiene en cuenta que
las regiones mas adecuadas para la practica cinegética carecen a menudo de grandes
recursos econémicos. Pero la perdiz roja puede hibridar con otras dos especies, la perdiz
griega (A. graeca) y la perdiz turca (A. chukar) que son mas faciles de criar en cautividad
que la perdiz roja. Por ello, y a pesar de que la legislacion prohibe la liberacién de
especies, hibridos o razas que pongan en peligro la pureza de las poblaciones
autdctonas, la introduccién de estas especies ha resultado muy atractiva de cara a
aumentar la produccion de las granjas de cria. Nuestros estudios con distintos
marcadores genéticos han demostrado que, si bien hay una variabilidad considerable en
las poblaciones ibéricas de perdiz roja, existe contaminacion por perdiz turca: masiva en
alguna granja de cria y, en menor frecuencia, en poblaciones salvajes. Los resultados
indican que en algun punto de la Peninsula Ibérica o del sur de Francia se estan
manteniendo ciertos linajes de perdiz turca e igualmente cruzando con la perdiz roja,
cuyos descendientes se acabaran liberando en cotos de caza. Puede muy bien suceder
que algunos criadores no sean conscientes de la presencia de hibridos en los animales
gue compran, ni los responsables de cotos en aquellos que estan soltando. Se hace muy
necesaria y urgente la implantacion de controles genéticos que detecten la contaminacién
y que, reciprocamente, en su caso, demuestren la pureza de determinadas poblaciones.
No es, ni mucho menos, sélo un problema de legalidad: detectar y erradicar la hibridacién
con especies aloctonas sélo puede repercutir para el bien de la conservaciéon de un
recurso tan importante como la perdiz roja.
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DIFERENTES ESPECIES Y DIFERENTES POBLACIONES

Son de sobra conocidos varios ejemplos de como la invasion de especies foraneas ha
causado verdaderos desastres en los ecosistemas. Es muy posible que no hubiese
intencion de causar dafio y, de hecho, en casos como el cangrejo de rio, se pens6 que
las especies fordneas podrian paliar las carencias locales, para acabar causando un
estrago mayor. No obstante, también se ha actuado — y actia — con cierta frivolidad sin
plantear en ninglin momento las consecuencias adversas. Recordemos el ejemplo de la
introduccion del conejo en Australia que pretendia reproducir un “ambiente” cinegético lo
mas parecido posible a Gran Bretafia, o la importaciéon a Europa animales o plantas para
que proporcionen un ambiente exético: animales escapados o deliberadamente sueltos
por sus duefios han prosperado y dado lugar a plagas con importantes consecuencias
negativas para competidores y presas de la fauna local.

Méas sutil, pero no por ello menos grave, es la importacion de especies
filogenéticamente préximas a las autéctonas, subespecies o razas de la misma especie,
pero con unas caracteristicas distintas de las locales. Por su propia definiciéon, las
diferencias intraespecificas son menores y pueden pasar inicialmente desapercibidas.

Una poblacién natural estd sometida a mdltiples fendbmenos capaces de alterar sus
caracteristicas genéticas. En algunos casos, se producen situaciones que hacen
necesaria la adopcion de medidas de conservacion, puesto que las poblaciones o
especies se encuentran en riesgo de desaparecer como tales con la consiguiente pérdida
de biodiversidad. Entre estas situaciones estan, por un lado, la reduccion drastica del
Censo con sus consecuencias de deriva genética y aumento de consanguinidad, y, por
otro, la hibridacion con otras poblaciones, que conduce a la pérdida de adaptacion, lo que
se conoce como “depresion por exogamia’. Estos fenbmenos ocurren con intensidad
mucho mas elevada en aquellas poblaciones directa o indirectamente mas expuestas a la
influencia humana que, a diferencia de lo que sucede a escala evolutiva, tienen efecto a
corto plazo. Ademas, la actividad humana a menudo efectia una seleccion dictada por
circunstancias artificiales, que conduce a unos resultados distintos de la seleccion
natural. En este contexto, dentro de las especies animales con interés econdémico, las
especies cinegéticas reunen varias particularidades como modelo de conservacion y
gestion ya que se trata de especies silvestres pero, a la vez, estan sometidas a una fuerte
influencia humana que cada vez ejerce mas presion hacia un modelo de gestion de tipo
ganadero. Por un lado, aunque sélo estan incluidas en la lista de especies cinegéticas
aquéllas que cuentan con un censo apreciable, de modo que la caza no ponga en peligro
su supervivencia, la explotacion (y, a menudo, sobreexplotacion) lleva a que la realidad
diste mucho de los ideales de estabilidad poblacional. De hecho, algunas especies
cinegéticas estan calificadas en Espafia como “vulnerables”, si bien la situacion puede
variar de una Comunidad Auténoma a otra. Por lo tanto, las especies cinegéticas
constituyen un sistema ideal para desarrollar modelos mixtos de gestion en los que se
respeten las caracteristicas originales de las especies, que forman parte del patrimonio
natural, pero que, a la vez, permitan su explotacién econémica.

Nuestro grupo investiga la variabilidad genética en poblaciones naturales. El andlisis
genético de las poblaciones es uno de los abordajes fundamentales a la hora de disefiar
programas de conservacion y gestién, ademas de proporcionar una aproximaciéon a la
historia evolutiva de las especies. Tomando por modelo la Peninsula Ibérica y como
desarrollaremos mas adelante, la contaminacién genética puede ocurrir por (1) mezcla
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entre distintas poblaciones de la Peninsula mas o menos adaptados a condiciones
locales, o (2) deberse a la introduccion de taxones no existentes de forma natural en la
Peninsula Ibérica.

MARCADORES GENETICOS MOLECULARES

Los marcadores moleculares son especialmente Utiles para abordar este tipo de
cuestiones. Asi, segun Jehle & Arntzen (2002),

a) facilitan la asignacion de un probable origen poblacional o especifico a individuos
concretos;

b) permiten medir el flujo genético local y las migraciones;

c¢) posibilitan la medicion del tamafio efectivo de las poblaciones y su variabilidad;

d) sirven para detectar los efectos genéticos de la actuacion de fuerzas evolutivas
como seleccion y deriva genética detectando cuellos de botella, expansiones
poblacionales etc.;

e) sirven para calcular distancias genéticas y establecer las relaciones evolutivas
entre los grupos.

Por estas razones, los marcadores moleculares se han convertido en una herramienta
insustituible para abordar la caracterizacién y el estudio de la dinAmica de poblaciones y
su evolucién. El sistema mas moderno y efectivo es la utilizacion de marcadores de DNA
gue permite obtener resultados a partir de muestras pequefas y faciles de extraer, a
menudo obtenidas por métodos no invasivos. Ademas, existen hoy en dia numerosos
recursos moleculares disponibles para llevar a cabo este tipo de estudios en multitud de
especies animales, incluyendo librerias gendmicas y de cDNA, asi como mapas de genes
y secuencias cada vez mas completos.

Dentro de los marcadores moleculares, los microsatélites — secuencias cortas
(normalmente de 2 a 4 pares de bases) repetidas en tdndem, que generalmente no
transcriben - se pueden encontrar distribuidos por todo el genoma y son altamente
polimorficos y, por tanto, muy informativos, lo que supone su ventaja frente a otros
marcadores (Gonzélez et al., 2005; Ferrero et al., 2007). Otro tipo de marcadores
moleculares DNA que estan adquiriendo cada vez mas importancia son los “Single
Nucleotide Polymorphisms” (SNPs) (Garcia y Arruga, 2006a). Un SNP es un cambio de
una o unas pocas bases en una secuencia de DNA. Existen multitud de ellos en los
genomas, normalmente varios por locus. La reconstruccién de haplotipos permite la
definicion de sistemas multialélicos de gran utilidad en este tipo de andlisis. Esta técnica
se puede aplicar tanto a fragmentos mitocondriales como a secuencias nucleares:
autosémicas, o de los cromosomas sexuales. Cada tipo de secuencias proporciona una
informacién distinta ya que sus caracteristicas genéticas y de transmision son diferentes.

Por dltimo, el estudio de secuencias, comparando haplotipos individuales, permite una
gran variedad de analisis de dinamica poblacional y es clave en la deteccion de las
huellas genéticas que deja la historia evolutiva de las poblaciones y especies. Los
marcadores muy polimérficos (Microsatélites o SNPs) son especialmente Utiles para
estudios de variabilidad mientras que aquellos marcadores que presentan variantes
fijadas en distintas especies o grupos taxonomicos, actian como diagnéstico y son
ideales para la asignacion. Dentro de estos ultimos, juegan un papel importante las
inserciones-deleciones, ya que son mutaciones no recurrentes ni revertientes y, por tanto,
son buenos marcadores de linaje.
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Las secuencias de DNA mitocondrial (mtDNA) se han empleado frecuentemente para
estudios de evolucién molecular por su alta tasa de sustituciéon de nucleétidos en ciertas
regiones, ademas el DNA mitocondrial tiene la propiedad Unica de heredarse tan solo por
via materna, por lo que no hay recombinacién entre haplotipos, que permanecen
inalterados en el transcurso de las generaciones. En el ambito de la conservacion, la
definicion de las unidades de conservacion (ESUs), se realiza, precisamente, en base a
las secuencias mitocondriales. Ademas, la combinacién de filogenias basadas en el
MtDNA con la informacion geogréfica proporciona un medio para evaluar la estructura
genética de las poblaciones (Avise, 1994; Huang et al., 2005; 2007; Martinez-Fresno et
al., 2006; Guerrini et al., 2007; Randi y Lucchini, 1998).

Dentro de las secuencias nucleares, los cromosomas sexuales constituyen un caso
especial ya que son parcialmente homdlogos presentando una zona (segmento
pseudoautosémico) en la que existen genes equivalentes en ambos cromosomas
denomindndose esos genes “gametdlogos”. Actualmente se acepta que los genes
compartidos por los cromosomas sexuales son una fuente de informacion muy importante
sobre cuando y cémo se produjo la diferenciacion entre estos cromosomas. En los
mamiferos (XX-XY), el sexo heterogamético es el masculino, por lo tanto, las secuencias
del cromosoma Y se transmiten Unicamente por via paterna y proporcionan informacion
sobre los linajes masculinos; sin embargo, en las aves (ZW-ZZ), el sexo heterogamético
es el femenino y las secuencias especificas del cromosoma W son de transmision
materna como las mitocondriales. La diferenciacion entre secuencias gametélogas
permite la obtencién directa de haplotipos sin necesidad de recurrir a clonacion. En lo que
respecta al resto de las secuencias autosémicas, existen multitud de métodos para
abordar su analisis; algunos son inespecificos, como RAPDs, RFLPs y AFLPs (Negro et
al., 2001; Garcia y Arruga, 2006b) y tienen la desventaja de ser poco reproducibles.

EL ANALISIS GENETICO APLICADO A INTROGRESIONES

1) LA DIFERENCIACION GENOTIPICA ENTRE POBLACIONES, RAZAS O
GENOTIPOS DE LA PENINSULA IBERICA MAS O MENOS ADAPTADOS A
CONDICIONES LOCALES.

El territorio por el que se distribuye cualquier especie frecuentemente es bastante
heterogéneo, lo que facilita la existencia de diferencias genotipicas de unas poblaciones
a otras. En tal caso, cualquier programa de conservacion o de repoblacion debe tener en
cuenta las peculiaridades regionales.

Entre las especies cinegéticas, el caso mas estudiado en este sentido es el del conejo
(Oryctolagus cuniculus): existen dos razas en la Peninsula Ibérica, que queda dividida en
dos mitades por una linea de noroeste a sureste. La diferenciacion genotipica es lo
suficientemente considerable (Branco et al., 2000, 2002; Queney et al., 2001) como para
recomendar que las repoblaciones se efectliien con individuos de la misma raza. En otros
materiales queda mucho por saber sobre una posible estructuracion de la variabilidad
intraespecifica, es decir, si las poblaciones dentro de determinadas regiones son
genéticamente mas afines que entre regiones (Barbanera et al., 2005). En el caso de la
perdiz roja, Alectoris rufa, se han sefialado dos subespecies en la Peninsula Ibérica: A. r.
hispanica, que ocuparia la regiéon noroccidental, y A. r. intercedens en el resto del area
peninsular (Blanco-Aguiar et al. 2003). No obstante, faltan estudios que delimiten
exactamente sus distribuciones y, dado que se trataria de una diferenciacion parapéatrica,
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deberia existir un cinturén hibrido entre ambas, cuya localizacién se ignora pero que, de
cara a la conservacion de las particularidades regionales, es importante estudiar (Randi y
Bernard-Laurent, 1999).

Por su parte, la perdiz gris (Perdix perdix) es un caso especialmente interesante.
Presenta una distribucion bastante amplia en Europa y tiene caracter de especie
cinegética en varias regiones, incluyendo el noreste peninsular. (En varios puntos de
Europa P. perdix esta expuesta a los problemas comentados en los puntos anteriores,
relativos a repoblaciones con animales que no corresponden a las caracteristicas
genéticas de las poblaciones locales (Martin et al., 2002, Liukkonen 2006).) En la
Peninsula Ibérica existe un endemismo de esta especie, la perdiz pardilla, que
corresponde a la subespecie P. p. hispaniensis, poco estudiada desde el punto de vista
genético. La caza y las transformaciones del habitat produjeron una regresion
generalizada de sus poblaciones, de modo que en la regién cantabrica se prohibid su
caza en los afios 90. Esta subespecie esta repartida en tres regiones separadas —
Cordillera Cantabrica, Sistema Ibérico y Pirineos — que, a su vez, se hallan fragmentadas,
aunque se requieren estudios mas completos para determinar la situacién real de la
especie (Acevedo et al., 2007). Liukkonen-Attila et al. (2002) sugieren que la Peninsula
Ibérica fue un refugio de P. perdix durante la Gltima glaciacion y que a partir de esta zona
se recoloniz6 una buena parte del continente europeo. Por todo ello, el conocimiento y la
conservacion de las poblaciones de P. p. hispaniensis revestiria especial interés.

2) CONTAMINACION GENETICA POR ESPECIES, SUBESPECIES O RAZAS NO
EXISTENTES DE FORMA NATURAL EN LA PENINSULA IBERICA

La ley prohibe la introduccién de animales que pongan en peligro las caracteristicas de
las poblaciones autoctonas. Sin embargo, la demanda de trofeos ha llevado a la
importaciéon ilegal de ciervos centroeuropeos (principalmente Cervus elaphus
hyppelaphus), por el mayor tamafio de sus cornamentas, y su hibridacién con la
subespecie local, C. e. hispanicus (Carranza et al., 2003).

Para la caza menor, el atractivo de ciertos materiales foraneos reside en la facilidad de
cria en cautividad, problema que es especialmente agudo en la perdiz roja (Alectoris
rufa), la especie mas importante de caza menor en la Peninsula Ibérica. A. rufa es la
Unica representante del género en la Peninsula, pero puede hibridar con la perdiz griega
o perdiz de roca (A. graeca, distribuida por el sureste de Francia, Italia y los Balcanes) y
con la perdiz turca (A. chukar) que esta geograficamente mas alejada, extendiéndose
desde Grecia hasta China. Las tres especies son morfol6gicamente distinguibles entre si,
aunque los descendientes hibridos son mas dificiles de identificar. Pero mientras que la
perdiz autéctona esta mejor adaptada, las especies aldctonas, sobre todo la perdiz turca,
son mas faciles de criar en cautividad. Asi, varios grupos de investigadores, incluyendo el
nuestro, hemos demostrado mediante marcadores moleculares una importante
contaminaciéon de la perdiz roja espafiola (Alectoris rufa), con genotipos de la perdiz
turca, A. chukar (Baratti et al., 2004; Barbanera et al.,, 2007; Barilani et al., 2007;
Henriques-Gil et al., 2005; Martinez-Fresno et al., 2008; Tejedor et al., 2007, Randi,
2008). La hibridacion es masiva en algunas granjas de cria y repoblaciones, pero se
detecta también en poblaciones salvajes e, incluso, en algunas localizaciones en principio
alejadas de las supuestas areas de repoblacién. Las perdices roja y turca estan bien
diferenciadas desde el punto de vista genético, como para encontrar marcadores
diagnéstico, es decir que las variantes encontradas en una de las especies nunca se
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hallen en la otra. Asi, pongamos por caso, nuestro grupo ha detectado una insercién de
80 pares de bases que se da en la perdiz roja pero no en la perdiz turca, y que permite la
facil identificacion de las dos especies y de los hibridos (figura 1).

Méas sorprendente aun es que hemos podido comprobar que los marcadores
genéticos de DNA mitocondrial de la perdiz turca que aparecen contaminando la perdiz
roja no corresponden, como tal vez cabria esperar, a los existentes en A. chukar del
Préximo Oriente, sino a los que se hallan en el Extremo Oriente (figura 2). De estos
resultados se deduce que en algin punto de la Peninsula Ibérica o del sur de Francia se
estan manteniendo linajes de perdiz turca procedentes de China e igualmente cruzando
con la perdiz roja. Sus descendientes se liberan en cotos de caza y, aunque muchos
desapareceran en la temporada de caza, esta claro que un buen numero subsiste y
acabaran esparciendo genotipos de la perdiz turca mucho mas alla del area donde fueron
liberados. Es importante notar que es muy posible que algunos criadores no sean
conscientes de la presencia de hibridos entre los animales que compran, ni los
responsables de cotos en aquellos que estan soltando. Se hace muy necesaria y urgente
la implantacion de controles genéticos que detecten la contaminaciéon y que,
reciprocamente, en su caso, demuestren la pureza de determinadas poblaciones. No es,
ni mucho menos, so6lo un problema de legalidad: detectar y erradicar la hibridacion con
especies aldctonas sbélo puede repercutir para el bien de la conservacion de un recurso
tan importante como la perdiz roja.

Figura 1. Electroforesis de un segmento genémico de perdiz. En la perdiz roja (muestras
1, 2, 4,5, 6y 7) hay una insercion que falta en la perdiz turca (muestra 3); en el hibrido
(muestra 8) se aprecian los dos fragmentos. (La muestra 9 corresponde a un marcador
comercial de peso molecular.)
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Figura 2. Red de haplotipos de DNA mitocondrial de perdiz turca (Alectoris chukar). Cada
circulo representa un haplotipo distinto, siendo el diametro proporcional a su frecuencia;
la longitud de los segmentos que los unen refleja el correspondiente nimero de
mutaciones en las que difieren. Las poblaciones de perdiz turca se agrupan en dos
clados diferenciados, uno occidental y otro oriental. Los haplotipos de perdiz turca que
aparecen contaminando las perdices rojas ibéricas e italianas (en negro) coinciden con
los hallados en Mongolia y China.

En la actualidad, se esta llevando a cabo un ensayo, auspiciado por la fundacion
FEDENCA, de distintos métodos genéticos para detectar la introgresion en la perdiz roja,
con vistas a disefiar un sistema homologable que se pueda aplicar a la gestion de cotos y
granjas de cria. Este tipo de iniciativas es de gran importancia para controlar actuaciones
fraudulentas.

Un problema semejante ocurre con la codorniz autdctona espafiola (Coturnix coturnix
coturnix), que hibrida con la codorniz oriental (C. c. japonica) (Barilani et al., 2005). Quiza
la diferencia en este caso sea que los Ultimos datos indican que pese a la también
extensa hibridacion, los genotipos de C. c. japonica no parecen aumentar en las
poblaciones naturales, lo que indicaria una escasa competitividad de éstos en las
condiciones locales y, en consecuencia, una menor introgresién (Puigcerver et al., 2007).
El peligro de contaminacién genética afecta también a especies protegidas en las que,
como es el caso de la malvasia, proteccion y caza solapan. La malvasia cabeciblanca
(Oxyura leucocephala) es una especie europea actualmente en peligro de extinciéon, cuya
situacion ha empeorado por la hibridacién con animales importados de una especie afin,
la malvasia canela, O. jamaicensis (Marti, 1993, Torres et al., 1994). Las
recomendaciones para la recuperacion de la especie autéctona pasan tanto por
endurecer la prohibicion de su caza (hasta fechas recientes aldn se permitia localmente)
como por favorecer la caza tanto de la malvasia canela como de los hibridos. Incluso se
insta a posponer las repoblaciones en tanto no se tengan diagnosticadas claramente las
diferencias entre las dos especies (M. Medio Ambiente, C.N. Especies Amenazadas R.D.
439/1990).
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