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La Biologia Molecular como herramienta de investigacion en Biogeografia y
Biologia de la Conservacion

Jesas Duarte Duarte

Los avances en ingenieria genética y biologia molecular han permitido desarrollar técnicas que,
puestas al servicio de otras disciplinas y usadas como herramientas de investigacion, han ayudado
a salvar obstdculos antes impensables. Gracias a estas técnicas en los ultimos afios se esta
revisando toda la sistemética de los vertebrados, propuesta cldsicamente a partir de caracteres
morfoldgicos, estableciendo, a partir del anélisis de secuencias de DNA, drboles filogenéticos
mucho mds precisos. Por ejemplo, se ha revisado toda la filogenia de las rapaces mediterrdneas
[Wink & Seibold, Monograf. SEO, 4: 335-344 (1996)] empleando DNA mitocondrial.

La biologia molecular también estd teniendo su aplicacion en el campo de la Biologia de la
Conservacion. El uso de marcadores moleculares, la técnica del "DNA-fingerprinting", el andlisis
de aloenzimas, los analisis RFLP, la secuenciacion, el analisis de microsatélites o la PCR,
permiten la identificacion individual en especies amenazadas, anélisis de viabilidad poblacional y
variabilidad genética de poblaciones, o determinar parentescos, filogenias, grados de hibridacién o
introgresion y establecer asi unidades de conservacion de acuerdo con la estructura genética
espacial (geografica) de las poblaciones y sus grados de heterozigosidad e hibridacion. Hay dos
ejemplos cldsicos en este campo.

Uno es el caso del topillo Geomys colonus, considerado una especie en peligro de extincion, y que
tras un analisis RFLP de DNA mitocondrial resulté ser genéticamente indistinguible de las
poblaciones mds cercanas, las cuales estaban incluidas en una especie diferente (G. pinetis). Otro
es el del tuatara neozelandés (Sphenodon spp.), para el que se pensaba que todas las poblaciones
pertenecian a una misma especie. Tras el analisis genético resulté que habia dos especies, una de
las cuales estaba al borde de la extincion y requeria medidas urgentes de conservacion.

En biologia de la conservacion son especialmente importantes las pequefias poblaciones. Estas
poblaciones, normalmente aisladas a consecuencia de la fragmentacion y la pérdida de habitat, no
s6lo son mads susceptibles por su tamafio a los disturbios ambientales o antropogénicos, sino que
ademds corren el riesgo de sufrir fendmenos genéticos (deriva génica, cuellos de botella, etc...)
que las lleven a la pérdida de variabilidad genética y por estocasticidad ambiental a la extincion.
La tendencia de una poblacion pequefa a extinguirse se conoce como efecto vortice [Primack,
Essentials of Conservation Biology, Sinauer Ass. (1993)]. Otro ejemplo clasico es la poblacion de
leones del crater del Ngorongoro (Tanzania), que tras sufrir un cuello de botella en 1962 quedé
reducida a 9 hembras y un macho. En 1990 la poblacion tenia un tamafio en torno a 100 individuos
aproximadamente, pero era poco viable: habia reducido su variabilidad génica, su éxito
reproductivo era bajo y ademds los machos presentaban graves anomalias espermaticas.

En las pequefias poblaciones es importante determinar la poblacion minima para mantener la
variabilidad genética y asi el tamafio minimo de poblacion viable. Este es, por ejemplo, uno de los
principales problemas del oso pardo (Ursus arctos) en la cordillera Cantabrica y en Pirineos. En la
cordillera Cantabrica existen dos nucleos poblacionales de entre 20 y 60 osos separados y aislados.
En Pirineos la poblacion no alcanza los 10 ejemplares, también en dos nucleos aislados. Una
poblacion de oso de 30 a 70 individuos se extinguird con un 95% de probabilidad en menos de 100
afios segun la calidad del medio que ocupe, las caracteristicas genéticas de los individuos y la
demografia de la poblacién [Clevenger & Purroy, Ecologia del oso pardo en Espaiia, Monografias
MNCN-CSIC, (1991)].

Los tamafnos minimos pueden ser estimados combinando técnicas moleculares y estudios de
seleccidn y uso del habitat. En el caso del rinoceronte africano (Diceros bicornis) se ha
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comprobado analizando la frecuencia de alelos del DNA mitocondrial que, aunque su tamafio es
de unos 2000 ejemplares, la fragmentacion de la poblacion en unas 75 subpoblaciones aisladas ha
provocado una pérdida importante de variabilidad [Ashley et al., Conservation Biology, 4: 71-77
(1990)]. Actualmente es necesario una gestion de la poblacién para incrementar la variabilidad
génica y una gestion del habitat para conectar las subpoblaciones aisladas permitiendo el flujo de
individuos dispersantes e inmigrantes.

Incluso en el campo de la gestién de fauna, la biologia molecular estd encontrando aplicacién.
Recientemente se ha llevado a cabo un andlisis de estado genético y grados de hibridacién de las
poblaciones de perdiz roja en toda la Peninsula Ibérica [Arruga et al., Cytogenetics Cell Genet, 74
228 (1997)]. Se trata de un tema muy importante debido a la pérdida progresiva de variabilidad y
del genoma silvestre de las poblaciones salvajes debido a las continuas sueltas de perdices de
granja. Con el conejo se ha hecho algo similar [Van der Loo et al., Gibier Faune Sauvage, 14(3):
427-449 (1997)] y ademds se trabaja en la generacion de vacunas recombinantes para las distintas
enfermedades que sufre esta especie, usando técnicas de PCR entre otras [Guittre et al., Gibier
Faune Sauvage, 14(3): 507-509 (1997)].

En el campo de la Biogeografia las técnicas moleculares también estdn ganando cada vez mas
adeptos. Recientemente se ha descrito una nueva especie de sapo partero (Alytes dickhilleni)
endémica de las sierras béticas como fruto de una investigacién sobre la diversidad genética de las
poblaciones ibéricas de Alytes [Arntzen & Garcia-Paris, Bijdr. Dierk., 65(1): 5-34 (1995)].
También se ha delimitado la distribucion geogréfica y las zonas de solapamiento de posibles
subespecies de las diferentes poblaciones de A. obstetricans de acuerdo con un andlisis de
proteinas enzimaticas por electroforesis [Garcia-Paris, Rev. Esp. Herp.,9: 133-138 (1995)].
Existen muchos mds ejemplos, tales como: andlisis comparativos de la distribucion de plantas de
acuerdo con andlisis morfolégicos y del DNA cloroplastidial [Fangan & Nordal, Journal of
Biogeography, 20(1): 55-62 (1993)]; estudio de las rutas de migracion de la tortuga boba (Caretta
caretta) usando marcadores moleculares en el DNA mitocondrial [Bowen et al., Proc. Natl. Acad.
Sci. USA, 92: 3731-3734 (1995)]; estudios de la variabilidad de aloenzimas y factores
determinantes para la conservacion en comunidades de mamiferos [Tiedemann et al., Biodiversity
Letters, 3(3): 81-91 (1996)]; o incluso técnicas moleculares aplicadas a la biogeografia insular de
MacArthur & Wilson con una especie de colibri [Diamond, Nature, 374: 765-766 (1995)].

La diversidad de especies y la distribucion de una biota refleja la historia de unas respuestas
evolutivas a cambios de habitat producidos por la actividad geoldgica. Las secuencias de DNA de
un taxon pueden ser usadas para inferir la especiacion y la biogeografia histérica y ecoldgica del
mismo [Riddle, Trends in Ecology and Evolution, 11(5): 207-211, (1996)]; o para determinar si los
patrones de distribucién son debidos a procesos de vicarianza o dispersion [Lamb et al., Journal of
Mammalogy,78(1): 117-133, (1997)].

Recientemente un equipo de investigacion italiano ha revisado la filogenia de las perdices del
Género Alectoris y llevado a cabo inferencias sobre la biogeografia historica del taxén [Randi et
al., Abstract Booklet XXIIIrd IUGB Congress, (1997)]. Para ello han analizado secuencias de tres
genes presentes en el DNA mitocondrial (el citocromo b, la subunidad 5 de la NADH
deshidrogenasa y la regién controladora D-loop).

Se trata de un buen ejemplo de cdmo, a partir de una hipétesis evolutiva inferida por técnicas
moleculares, se reconstruye un proceso que dié lugar al patrén biogeografico actual del taxén y
que es consistente con la informacion geoldgica y paleontoldgica conocida. Ademas, se realizan
predicciones para las especies no analizadas. Este trabajo es una continuacién de su linea de
investigacion, y viene a confirmar los resultados que ya obtuvieron con el andlisis de proteinas por
electroforesis [Randi et al., The Auk, 109(2): 358-367, (1992)] para el mismo grupo de gallinceas
y para todas las Phaisianidae en general [Randi et al., Biochemical Systematics and Ecology,
19(3): 213-221, (1991)].
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El Género Alectoris consta en el
paleartico de siete especies (A. rufa, A.
chukar, A. graeca, A. magna, A. philbyi,
A. melanocephala y A. barbara), todas
ellas muy similares morfolégicamente,
diferencidndose unicamente por el patron
de plumaje del rostro y la garganta.
Presentan dreas de distribucién
alopatridas, excepto A. melanocephala 'y
A. philbyi, que son simpatridas, pero se
excluyen al explotar ambientes
ecologicos diferentes. Existen varias
zonas de parapatria entre algunas de las
especies, en alguna de las cuales se
produce hibridacién de forma natural.
Este patron de alopatria dominante,
hibridacion natural en zonas de contacto
de las distribuciones, similitud
morfoldgica y exclusion ecoldgica en las
zonas de simpatria, ha sido usado como
base de la hipétesis de que el género es de
reciente radiacion e incompleta
especiacion [Blondel, Biogeographie
evolutive, (1988)].

El equipo del Profesor Randi pone a
prueba con las técnicas moleculares las

hipétesis evolutivas existentes para el género Alectoris. En estas hipdtesis se propone la existencia
de tres superespecies o formas ancestrales a partir de las cuales surgieron los linajes de las

especies actuales.

La principal divergencia entre estas hipotesis radica en la discusion sobre el origen de A. rufa.
Para algunos autores [Watson, Evolution, 16: 11-19 (1962)] esta especie se origind a partir de
poblaciones de A. barbara (una especie que se distribuye actualmente por todo el norte de Africa)
que cruzarian el estrecho de Gibraltar y quedarian aisladas. De ser cierta esta hipdtesis, barbara y
rufa estarian muy cercanas filogenéticamente. Este autor propuso dos superespecies, una que
incluia a rufa, barbara, chukar, philbyi; y otra que incluia a graeca y magna.

Para otros autores, A. rufa formaria parte de un mismo linaje con graeca y chukar, pero no con
barbara ni con philbyi, por lo que rufa no pudo originarse a partir de barbara, sino de una forma
ancestral chukar [Spano, Ann. Mus. Civ. Stor. Nat. Genova, 80: 286-293 (1975)], o de una forma
ancestral graeca [Bernard-Laurent, Gibier Faune Sauvage,2: 79-96 (1984)].

Usando matrices de distancias génicas, los autores construyeron un dendrograma que relacionaba
las 4 especies analizadas (barbara, rufa, graeca y chukar). A la vez, realizaron un andlisis
cladista, generando 4rboles filogenéticos hasta obtener el méds parsimonioso, usando como grupos
externos a Perdix perdix 'y Phaisanus colchicus. La conclusion fue que A. rufa y A. graeca eran
grupos hermanos que tenian un ancestral comun con A. chukar,y ésta a su vez con A. barbara.

Los resultados permitian corroborar la hipétesis de Bernard-Laurent y refutar la de Watson, ambas
construidas con criterios morfoldgicos.

Las distancias génicas encontradas sugerian que las especies de Alectoris no se originaron todas de
forma contempordnea, a partir de la fragmentacién de la poblacién de un ancestral comiin, sino al
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menos a partir de tres olas de especiacion alejadas en el tiempo.

En un intento de calibrar el reloj molecular y datar la divergencia genética, los autores proponen el
valor de 22,9 millones de afios como equivalente a una unidad de distancia génica para este taxon.
Segtin esto y las evidencias fésiles y paleobiogeogréficas, construyen una hipétesis de
biogeografia histdrica del taxén, que ademads explica las preferencias ecoldgicas de estas especies
por los espacios abiertos.

Hace 6 millones de afos surgieron dos linajes de Alectoris, el de chukar y el de barbara, a partir
de un ancestral comin, como consecuencia del cambio climético que favorecid la extension del
bioma estepadrico, la aridez y la desecacion y desaparicion del estrecho de Gibraltar. Este clima
arido favorecio la dispersion de especies adaptadas a la estepa como éstas. Casi al mismo tiempo,
la formacidn de la cordillera de los Céarpatos cred una barrera este-oeste en Europa central que
separd el Mediterrdneo del mar Sarmadtico (una extension del antiguo mar Caspio) y
probablemente dividié la poblacién ancestral. El linaje barbara se extendi6 hacia el oeste, por el
litoral mediterrdneo africano, especiandose y originando a barbara y melanocephala. Mientras, el
linaje chukar se extendio hacia el este, por el litoral del Sarmatico. A. barbara cruzaria
eventualmente el estrecho, lo cual explica la existencia de fésiles de esta especie en Francia, razén
por la cual Watson habia supuesto que era el ancestral de A. rufa.

Hace 4 millones de afos, el ancestral chukar se disperso hacia el oeste de Europa, dando lugar al
linaje graeca-rufa tras la barrera de los Cérpatos. Tan sélo hace 1,8 millones de afios, al principio
de las glaciaciones pleistocénicas, la poblacion del ancestral graeca-rufa se fragmento,
origindndose las dos especies (al tiempo que se extinguia barbara en Francia) gracias a las
contracciones del hébitat esteparico debidas a los cambios climéticos glaciares. El calentamiento
postglaciar y la deforestacion que sufrié Europa en el Holoceno favorecieron la expansion por
toda la cuenca mediterrdnea de las especies actuales de chukar, graeca y rufa, hasta el punto de
contactar las poblaciones en los bordes de sus dreas de distribucién.

Segtin este modelo, la especie graeca nunca alcanzé Asia central, zona de distribucién de chukar 'y
magna, por lo que la superespecie de Watson graeca-magna no puede ser cierta, y de hecho atin
no se han encontrado fésiles de graeca en esta zona. La especie magna surgiria de la
fragmentacion de la poblacion ancestral de chukar en su primera expansion desde el este de
Europa hacia Asia. El parecido en el plumaje entre magna y graeca es méas resultado de una
congervencia que de un ancestral comun.

Las dos especies simpatridas, philbyi y melanocepahala, se originarian durante la primera ola de
especiacion, la primera a partir del linaje chukar y la segunda del linaje barbara. Entrarian en
contacto en la zona de la peninsula ardbiga, evolucionando hacia una exclusion ecoldgica que
permitiese su simpatria.

La inclusion en el andlisis molecular de estas tres especies habrd de confirmar en un futuro si estas
ultimas predicciones son ciertas o no.

Jestis Duarte Duarte es doctorando en Biologia Animal en la Universidad de Mdlaga
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