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PROGRAMA

JUEVES, 14 DE JuLIO DE 2011

8:00 - 9:00

9:00 - 9:30

Hora

9:30 - 10:00

10:00 - 10:30

10:30 - 11:00

11:00 - 11:30

11:30 - 12:00

12:00 - 12:30

12:30 - 13:00

13:00 - 13:30

13:30 - 15:00

15:00 - 15:30

15:30 - 16:00

16:00 - 16:30

Recepcion y documentacion

Ina uguracién: Fernando Real Varcarcel (Vicerrectorado de Investigacion, Desarrollo e Innovacion, ULPGC);

Luisa F. Cuesta Vestias (Colegio Oficial de Bislogos de Canarias); Angel Bafiares (Sociedad
Espafiola de la Biologia de la Conservacion de Plantas) y Pedro A. Sosa (Departamento de
Biologia, ULPGC).

N° Seccion I - Bases de Datos y Herramientas en Conservacion Genética

Moderadores: Pilar Catalan y Juli Caujapé-Castells

Instrumentos estatales para la conservacion de la flora amenazada

en Espaia.
Ricardo Gémez Calmaestra

Algunas piezas basicas para la preparacion de una estrategia de

conservacion genética de la flora.
C. Blanché y J. Simon

Genética de la conservacion, Unidades Genéticas Relevantes para la

Conservacion, y categorias de IUCN de plantas ibéricas amenazadas.
Pilar Catalan, Ernesto Pérez-Collazos y José Gabriel Segarra-Moragues

Pausa para el café

BANMAC: recopilando herramientas y datos para la conservacion

genética de la flora Macaronésica.
Miguel Angel Gonzalez-Pérez y Pedro A. Sosa

El sistema de informacion T4-Demiurge, hacia un estandar para

datos genéticos poblacionales.
Juli Caujapé-Castells e Izzat Sabbagh Rodriguez

Centro de Caracterizacion de Recursos Bioldgicos: Banco de ADN de

especies vegetales.
Andrés C. Garcia Montero y M2, Montserrat Martinez-Ortega

CromoCat y GenoCat: dos bases de datos genéticas con estrategias

diferentes.
J. Simon y C. Blanché

Almuerzo

La importancia de los bancos de ADN en la conservacion: El banco de

ADN de la flora canaria.
Ruth Jaén Molina, Aguedo Marrero y Juli Caujapé-Castells

Flujo genético, adaptacion, marcadores moleculares y conservacion

vegetal.
Juan José Robledo Arnuncio

10. El uso de herramientas de analisis genético a diversas escalas: desde

el individuo hasta el paisaje vegetal y la flora regional.
Abelardo Aparicio y Juan Arroyo
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16:30 - 17:00

17:00 - 17:30

17:30 - 18:00
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11. Genética de la conservacion de la flora en habitats fragmentados.
Ana Juan y M. Angeles Alonso

12. ARRLPs ("Amplified Ribosomal Repeats Length Polymorphisms”)

¢Nuevos marcadores genéticos en plantas?
José A. Galian

Discusion y Conclusiones

VIERNES, 15 DE JuLIO DE 2011

Hora

9:00 - 9:30

9:30 - 10:00

10:00 - 10:30

10:30 - 11:00

11:00 - 11:30

11:30 - 12:00

12:00 - 12:30

12:30 - 13:00

13:00 - 13:30

13:30 - 15:00

15:00 - 15:30

N©° Seccion II - Casos de Estudio en Conservacion Genética
Moderadores: José M. Iriondo y Josep A. Rossell6

13. Actuaciones para la conservacion de la flora amenazada en los

Parques Nacionales Canarios.
Angel Bafiares, Eduardo Carqué, Manuel V. Marrero y Angel Palomares

14. Diversidad genética en especies endémicas apomicticas e insulares y

estrategias de conservacion ex situ: éalgo mas que un asunto banal?
Josep A. Rosselld, M. Rosato y R. Ibafiez

15. Informacion filogenética, datos genéticos y acciones de

conservacion. El caso de Navaea phoenicea.
Javier Fuertes Aguilar, Alejandro Gonzalez Fernandez de Castro y Juan Carlos Moreno Saiz

16. ¢Como nos pueden ayudar los datos moleculares en la conservacion

de la flora? El ejemplo de dos endemismos baleares.
Alberto del Hoyo y Josep Antoni Rossellé

Pausa para el café

17. Variacion genética y conservacion en Pinos ibéricos.

R. Alia, J. Climent, S.C. Gonzalez-Martinez, |. Kovacevic, M. Heuertz y D. Grivet

18. Expresion de la depresion endogamica bajo diferentes niveles de

estrés.
José M. Iriondo, Alfredo Garcia y Adrian Escudero

19. Ecologia, diversidad genética y filogeografia del endemismo ibérico
Jurinea pinnata (Lag.) DC. (Compositae) sobre dos sustratos

edaficos especiales: dolomias y yesos.
E. Salmeron-Sanchez, M.I. Martinez-Nieto, F. Martinez-Hernandez, J.A. Garrido, A.J. Mendoza, C. Gil de Carrasco,
J.J. Ramos-Miras, R. Lozano, M.E. Merlo y J.F. Mota

20. Biologia reproductiva y diversidad genética en Canarias.
Implicaciones en las politicas de conservacion. Mitos y realidad

empirica.
Julia Pérez de Paz, Rosa Febles, Olga Fernandez-Palacios y Magui Olangua

Almuerzo

21. Deteccion de las lineas evolutivas amenazadas en Jasione gr. crispa.
Cuando la complejidad taxonémica impide la toma de decisiones en

conservacion. Un caso practico de intervencion in extremis.
Miguel Serrano, Santiago Ortiz, Lloreng Séez y Maria Luz Gonzélez Caamafio
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15:30 - 16:00  22. Analisis de la variabilidad genética, estructura poblacional y
filogeografica de Convolvulus boissieri Steud. (Convolvulaceae),

dolomitofito Bético.
E. Salmeron-Sanchez, J.M. Medina-Cazorla, A. Mendoza-Fernandez, F. Martinez-Hernandez, F.J. Pérez-Garcia, E.
Merlo Calvente y J.F. Mota Poveda

16:00 - 16:30 23. Analisis de paternidad como herramienta de la gestion de especies

vegetales. Una poblacion de Abis pinsapo como especie de estudio.
José Manuel Sanchez Robles

16:30- 17:00  24. Los atributos de la biodiversidad como base para la conservacion
genética de la faner6gama marina Cymodocea nodosa en las Islas

Canarias.
Pablo Manent Sintes, Filipe Alberto, Juli Caujapé-Castells, Ester Serrdo y Nieves Gonzalez Henriquez.

17:00 - 17:30 Discusion y Conclusiones
17:30 - 18:00 Clausura
21:00 Cena de Clausura

Salida a las 20:30 desde la Residencia Universitaria de Tafira

SABADO, 16 DE JuLIO DE 2011

9:30 Excursidon*
“Itinerario por el Centro-Norte y Cumbre de Gran Canaria”.
Guia: Marcos Salas

15:00 Almuerzo

Restaurante La Cilla, Artenara.

19:00 Regreso a la Residencia Universitaria

* Se recomienda llevar calzado cémodo, proteccion solar, gorra y agua.
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Jueves 14 de julio
1 9:30 - 10:00

Instrumentos estatales para la conservacion de la flora amenazada en
Espaiia

Ricardo Gémez Calmaestra

Direccion General de Medio Natural y Politica Forestal, MARM

Los instrumentos estatales aplicables a la conservacion de la flora derivan de la Ley
42/2007, del Patrimonio Natural y de la Biodiversidad, y del Convenio de NNUU sobre
la Diversidad Bioldgica. La Ley 42 también incorpora las Directivas origen de la Red
Natura 2000, principal pilar para la conservacion in situ en Espafa.

El conocimiento de la flora se recopila en el Inventario del Patrimonio Natural y de la
Biodiversidad, (Real Decreto 556/2011), que incluye un Inventario de Especies
terrestres y otro de marinas, con informacién coroldgica, demografica y status de
conservacion. Desde hace una década, el MARM vy el colectivo botanico desarrollan AFA
(Atlas de Flora Amenazada), que ya ha evaluado el estado de conservacion del 20%
mas amenazado de nuestra flora vascular y ha generado informacién coroldgica para
623 taxones.

Para su proteccion, el Listado de Especies Silvestres en Régimen de Proteccidon Especial
incluye 314 taxones vegetales. De éstos, 146 forman parte del Catalogo Espafiol de
Especies Amenazadas (34 “Vulnerables”, 112 “En peligro”; Real Decreto 139/2011). Un
Comité Cientifico asesor y nuevos criterios técnicos para catalogar taxones abren
nuevas vias para actualizar Listado y Catalogo. A través del Fondo del Patrimonio
Natural y la Biodiversidad se podran financiar acciones para conservacién de flora
catalogada.

El MARM y las Comunidades Auténomas elaboran estos instrumentos conjuntamente y
se coordinan técnicamente a través del Comité de Fauna y Flora Silvestres. La
conservacion de la flora se vera reforzada con la proxima constitucién de un grupo de
trabajo sobre flora.

La Estrategia Global para la Conservacion de Plantas (GSPC) constituye un marco para
Estrategias y Planes de Conservacidn mas especificos. Todos los instrumentos antes
mencionados estan contemplados en el Plan Estratégico del Patrimonio Natural y la
Biodiversidad, con objeto de facilitar el cumplimiento de las metas post-2010 a escalas
global y comunitaria.
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Jueves 14 de julio
2 10:00 - 10:30

Algunas piezas basicas para la preparacion de una estrategia de
conservacion genética de flora

C. Blanché y J. Simon

BioC (GReB), Laboratori de Botanica, Facultat de Farmacia, Universitat de Barcelona

Se examinan los elementos normativos (ESA, UE, espaiioles y autondmicos), los
convenios internacionales (CBD, convenios post-2010) y los logros cientifico-técnicos
recientes como base para el establecimiento de principios para la conservacion de
diversidad genética de plantas y se sefiala la interpretacion del concepto “Estado de
Conservaciéon Favorable” (ECF, FCS) como elemento clave para la traslacion de
informacidn cientifica a la normativa juridica.

Se presentan las estrategias adoptadas por algunos paises europeos (Suecia, Reino
Unido), sus bases conceptuales y su desarrollo practico, asi como una propuesta para
Catalufia, que incluye, en una primera etapa, la sinergia de proyectos de investigacion,
de conservacion ex situ y de sistemas de informacién, en desarrollo del anteproyecto
de ley catalana de biodiversidad.

En general, a pesar del reconocimiento por el CBD en 1992 de la diversidad genética
como uno de los tres niveles de biodiversidad, se aprecia una muy escasa traslacién a
los programas de conservacion y, todavia, restringida habitualmente a recursos
genéticos forestales o agricolas.

En el momento de desarrollar estrategias y planes para la conservacion de la flora a
partir de a) la aprobacién de planes de actuacion 2010-2020 (2050) a escala
internacional y b) del despliegue legislativo en Espafa (Ley 42/2007 y normas
derivadas: CEAE/LESPRE, Inventario de Biodiversidad, Plan Estratégico de PN y BD,
etc.) se sefialan los margenes de actuacién realistas en los que pueden plantearse
objetivos susceptibles de integrarse en un documento estratégico para la conservacion
genética de la flora.

*Financiado parcialmente por el proyecto CGL2007-60475/BOS (MEC).
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3 10:30 - 11:00

Genética de la conservacion, Unidades Genéticas Relevantes para la
Conservacion, y categorias IUCN de plantas ibéricas amenazadas

Pilar Catalan, Ernesto Pérez-Collazos y José Gabriel Segarra-Moragues
Escuela Politécnica Superior de Huesca (Universidad de Zaragoza), Ctra. Cuarte km 1, 22071 Huesca.

La genética de la conservacidon es una disciplina que se ha desarrollado enormemente
en las Ultimas décadas; pese a ello, todavia carecemos de criterios que permitan
aplicar los resultados de los estudios genético poblacionales a la definicion de
parametros de conservacion especificos, tales como los demograficos, los de dinamica
poblacional y los de distribucién espacial que utiliza la IUCN para clasificar los
organismos en las diversas categorias de amenaza. No obstante, se han adoptado
diversas estrategias que permiten trasladar los resultados de los estudios genéticos a
la seleccion de poblaciones diana para la conservacion en especies clasificadas en
niveles de amenaza medios o bajos (p. €j. Vulnerable, Menos Amenazada). La
seleccién de Unidades Genéticas Relevantes para la Conservacion (Relevant Genetic
Units for Conservation, RGUC) es una de ellas. Esta aproximacién garantiza la
conservacion de niveles aceptables o incluso elevados de diversidad genética
especifica, con unos costes econdmicos bajos, antes que de que se produzca el declive
de una especie o de una poblacion. Nosotros hemos utilizado este método en la
seleccidn de poblaciones representativas para la conservacion de la planta de montafa
Borderea pyrenaica en el Parque nacional de los Pirineos (Francia), donde esta
clasificada como especie Vulnerable, y de la planta esteparia Boleum asperum en la
region de los Monegros (Espafia, Aragon), donde esta clasificada como especie De
interés especial. Ademas, discutimos también cdmo diferentes indices de diversidad
genetica (por ejemplo heterozigosidades, h de Nei, riqueza alélica, etc.) y de estructura
genética varian considerablemente en especies ibéricas altamente amenazadas
(Borderea chouardii, Vella pseudocytisus subspp., Ferula loscosii), que han sido
clasificadas como en riesgo de extincidon. Quisiéramos también abrir el debate sobre la
cuestién de si estos parametros genéticos podrian ser utilizados para circunscribir
categorias de amenaza de especies amenazadas o raras (tipo IUCN).
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BANMAC: recopilando herramientas y datos para la conservacion
genética de la flora Macaronésica

Miguel Angel Gonzalez-Pérez y Pedro A. Sosa
Departamento de Biologia, Universidad de Las Palmas de Gran Canaria, Islas Canarias.

La importancia de los datos genéticos en la conservacion de plantas ha sido
ampliamente demostrada en un ndmero creciente de estudios, especialmente en la
investigacion de especies amenazadas, en la gestion de endemismos, o en la
resolucion de incertidumbres taxondmicas. Aunque en menor medida, pero
incrementandose en los Ultimos afios, la informacion genética se estd teniendo
también en cuenta en los planes de recuperacion de las especies amenazadas. La
informacidn referente a las herramientas (marcadores moleculares) necesarias para
obtener dicha relevante informacion genética se encuentra diseminada en multitud de
publicaciones cientificas, comunicaciones a congresos, o simplemente sin publicar. En
este sentido, el Banco de Marcadores Moleculares de la Flora Macaronésica (BANMAC),
pretende recopilar dicha informacién en una Unica matriz de datos de libre acceso para
totalidad de la comunidad cientifica, de forma que su acceso sea mas rapido, libre y
eficiente. En una primera aproximacion BANMAC recogera informacion genética
generada con tres marcadores moleculares ampliamente utilizados en la Flora
Macaronésica (microsatélites, RAPD y aloenzimas), facilitando informacion sobre
secuencias de cebadores, protocolos de laboratorio, condiciones de PCR, etc. El acceso
a la informacién se dirigird seleccionado uno de los marcadores moleculares, una
especie determinada, o mediante una simple busqueda genérica.

La Ultima finalidad de esta iniciativa, ademas de recopilar informacién sobre
marcadores moleculares de la Flora Macaronésica, es agilizar y facilitar los procesos de
laboratorio necesarios para generar nuevos datos moleculares. Ademas, BANMAC
contendra informacion basica de la diversidad genética (valores de variabilidad,
diferenciacién genética, conclusiones de estudios realizados, etc.) de las especies
Macaronésicas estudiadas con estos marcadores moleculares, listados de publicaciones
en conservacion genética, y manuales para cada uno de los marcadores moleculares.
Estos manuales de libre acceso incluirdn conceptos basicos de las técnica,
interpretacion de datos, genotipado, etc.

BANMAC es una pagina web integrada dentro del proyecto europeo DEMIURGO (PCT-
MAC 2007-2013).
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El sistema de informacion T4-Demiurge, hacia un estandar para datos
genético poblacionales

Juli Caujapé Castells! e |zzat Sabbagh Rodriguez?

"Jardin Botanico Canario “Viera y Clavijo’-Unidad Asociada CSIC (Cabildo de Gran Canaria)
2|nstituto Tecnoldgico de Canarias (Gobierno de Canarias)

Por varias causas, mucho conocimiento nuevo que podria generarse a partir de las
matrices de genotipos en las que se basan investigaciones ya publicadas reside
actualmente en un inaccesible “limbo de informacidén”, que esta ademas atomizado
(cuando no extraviado, o inutilizado) en incontables ordenadores particulares de
nuestro planeta. Ademas, no existe actualmente un formato estandar para los datos
genotipicos, y su analisis implica el uso de varios programas informaticos cuyos
archivos de entrada son complicados, heterogéneos, y frecuentemente incompatibles.
Como respuesta a estos problemas de transmision de conocimiento en genética
poblacional, presentamos el esquema de funcionamiento del sistema de informacion
T4-Demiurge. Por un lado, la version actual del software multi-plataforma Transformer-
4 (T4) permite transformar cualquier matriz de genotipos al formato de entrada de 38
programas de andlisis de manera fiable, inmediata y versatil. Proponiendo el formato
T4 como estandar para datos genotipicos respondemos a una de las propuestas del
“International meeting of experts in molecular population genetic markers and
biological databases”, celebrado en 2007 en el JBCVCSIC. Por otro lado, T4 permite
transmitir datos al sistema de informacién Demiurge para la rapida publicacion de
“compendios de diversidad genética”, formados por una matriz T4 geo-referenciada y
cualquier informacién adicional relevante que los autores consideren apropiado
suministrar. Conservando estos compendios en el formato propuesto conseguimos
poner la informacidén existente sobre la diversidad genética de la biodiversidad a
disposicion permanente de la creatividad cientifica, de publicaciones especializadas, de
administraciones publicas, o de educadores. Demiurge y T4 son fruto de la
colaboracién inter-disciplinaria entre ocho instituciones Canarias, y representan el
resultado de actividades del proyecto DEMIURGO (MAC/1/C20) co-financiadas por el
Programa PCT-MAC 2007-2013, el Instituto Tecnoldgico de Canarias (Gobierno de
Canarias) y el Depto. de Biodiversidad Molecular del Jardin Botanico Canario “Viera y
Clavijo”-Unidad Asociada CSIC (Cabildo de Gran Canaria).



http://www.demiurge-project.org/
http://www.demiurge-project.org/transformer4
http://www.demiurge-project.org/transformer4
http://www.demiurge-project.org/contact
http://agencia.itccanarias.org/
http://agencia.itccanarias.org/
http://www.bioclimac.com/mbdna/
http://www.bioclimac.com/mbdna/
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Jueves 14 de julio
6 12:30 - 13:00

Centro de Caracterizacion de Recursos Bioldgicos:
Banco de ADN de especies vegetales

A.C. Garcia Montero' y M.M. Martinez-Ortega?

' Centro de Investigacion del Cancer; Universidad de Salamanca. Campus Miguel de Unamuno, E-37007 Salamanca.
2 Departamento de Botanica, Facultad de Biologia, Universidad de Salamanca. Campus Miguel de Unamuno, E-37007 Salamanca.

El Centro de Caracterizacién de Recursos Bioldgicos (CCRB) es una iniciativa creada en
la Universidad de Salamanca a partir del Banco Nacional de ADN, el cual comenzé su
andadura en 2004, con objeto de apoyar y facilitar la investigacién genética/genémica
en biomedicina.

En este contexto, y con una clara vocacidén de servicio de apoyo a la investigacion
genomica, el CCRB se ha propuesto ampliar el esfuerzo inicial y extenderlo a las areas
de genética/gendmica de especies vegetales, animales y microorganismos, para tratar
de responder a las necesidades cientificas y socioecondmicas existentes, con especial
impacto en la preservacion del medioambiente y el desarrollo industrial sostenido.

Entre las acciones propuestas se incluye la creacion de un banco de ADN de especies
vegetales, con énfasis en endemismos, especies amenazadas y otros taxones de
interés, asi como en especies relevantes por su interés agronémico, farmacoldgico y/o
industrial.

El CCRB se propone ser algo mas que un simple bio-repositorio de colecciones con un
elevado estandar de calidad, pues pretende también la caracterizacion masiva de los
recursos bioldgicos almacenados, tanto a nivel gendmico, como fenotipico y funcional.
Su propdsito es facilitar el acceso de los investigadores, tanto a las muestras
bioldgicas, como a los datos asociados a las mismas, con el fin Ultimo de promover y
apoyar la participacion y competitividad de investigadores espafioles en grandes
proyectos y consorcios internacionales de investigacion en genética/gendmica.

Para la caracterizacion de las muestras bioldgicas almacenadas se contempla la
incorporacion de procedimientos y tecnologias de Ultima generacidn y un esfuerzo en
innovacion importante, en: 1) tecnologias de gestion de archivos automatizados; 2)
tecnologias de ultrasecuenciacion, identificaciéon de marcadores genéticos, epigenética
y gendmica funcional; y 3) tecnologias de fraccionamiento, purificacién, analisis celular
de alta capacidad y protedmica.

Este proyecto pretende aglutinar, complementar y sumar esfuerzos, evitando
duplicidades. Nace con una clara vocacion de servicio para potenciar la investigacion
cooperativa en genética/gendmica de plantas; aunque, obviamente, sin la colaboracién
de las iniciativas nacionales existentes en la actualidad y la participacién de expertos
en genética y/o en taxonomia, la consecucion de los objetivos planteados sera mucho
mas modesta.
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CromoCat y GenoCat: dos bases de datos genéticas con
estrategias diferentes

J. Simon y C. Blanché

BioC (GReB), Laboratori de Botanica, Facultat de Farmacia, Universitat de Barcelona

Se exponen los datos cromosdmicos de la flora silvestre de los Paises Catalanes
(CROMOCAT) que ha recopilado informacién citogenética desde 1999. Actualmente la
base de datos contiene 51.098 registros, documentados con 7.115 referencias
bibliograficas y cubre un total de 4.235 taxones que representa el 86,5% de la flora
vascular de los PPCC. A partir del afio 2006, el proyecto ha incorporado un nuevo
modulo (GENOCAT) que agrupa los datos de marcadores moleculares y que permite
completar una base de datos global de diversidad genética. En la actualidad, GenoCat
consta de 3.012 referencias, que cubren 1.325 taxones, el 26,3 % de la flora de los
PPCC.

Se explicitan los dos modelos que fundamental la estructura de datos en CromoCat y
GenoCat y se describen las innovaciones en el software para una nueva version
basada en un sistema de biblioteca de enlaces interactivos en funcién de los usuarios
segun criterios Web 2.0.

Se discute finalmente la conveniencia de implementar futuros sistemas integrados de
manejo de conocimiento sobre diversidad genética, a través del uso intensivo de la
informacién facilmente convertible en conocimiento, mediante metadatos, esquemas
de visualizacién, modelado, andlisis y presentacion de grandes volimenes de
informacidn en formato wiki.

La captura de datos de Cataluiia, para los dos mddulos, es financiada por el DMAH de
la Generalitat de Catalufia y es consultable en linea a través del Banco de Datos de
Biodiversidad de Cataluna (http://biodiver.bio.ub.es/biocat/homepage.html).



http://biodiver.bio.ub.es/biocat/homepage.html
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La importancia de los bancos de ADN en la Conservacion.
El Banco de ADN de la Flora Canaria.

Ruth Jaén Molina®, Aguedo Marrero? y Juli Caujapé-Castells?

" Departamento de Biodiversidad Molecular y Banco de ADN
2Herbario LPA; Jardin Botanico Canario “Viera y Clavijo”-Unidad Asociada CSIC (JBCVCSIC)

En el ano 2004, la Asociacion Ibero-Macaronésica de Jardines Botanicos (AIMIB)
publicd un documento en el que se establecia el nuevo marco de referencia de los
Jardines Botanicos como instituciones activas en la conservaciéon de la Biodiversidad y
en el conocimiento y gestidn sostenible de la misma. Poco después, el JBCVCSIC cred
el Banco de ADN de la Flora Canaria que, en la actualidad, cuenta con mas de 7.000
muestras entre las que se encuentran elementos de los principales archipiélagos
Macaronésicos (ca. 70% de la flora endémica de Canarias), ademas de numerosas
especies de zonas geograficas que tienen vinculos floristicos con la actual flora
endémica de Canarias. Aunque los bancos de ADN no son instrumentos de
conservacion directa (como pueden serlo los bancos de semillas), si constituyen
potentes catalizadores del conocimiento molecular sobre la Biodiversidad, lo que los
convierte en herramientas importantes para el establecimiento de estrategias que
ayuden a la conservacién de la riqueza genética de las floras que representan. Muchas
de las muestras de ADN residentes en nuestro banco han sido utilizadas dentro de
numerosos proyectos de investigacién liderados por nuestro propio centro, pero
también en proyectos surgidos de colaboraciones con importantes instituciones
cientificas nacionales e internacionales. Todo ello refleja que el Banco de ADN de la
Flora Canaria no es un almacén estatico de muestras, sino un elemento dinamizador de
la investigacion pura y aplicada de la biodiversidad vegetal Macaronésica, habiéndose
convertido en un referente para otros bancos de ADN que se estan creando en
Jardines Botanicos. El importante papel que juegan los bancos de ADN en la
conservacion de la biodiversidad y los beneficios asociados a su labor investigadora son
incuestionables, como lo demuestra la creacién de la Red Europea de bancos de ADN y
tejidos.
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Flujo genético, adaptacion, marcadores moleculares y conservacion
vegetal

Juan José Robledo Arnuncio

Dpto. de Ecologia y Genética Forestal, Centro de Investigacion Forestal (CIFOR)
Instituto Nacional de Investigacion y Tecnologia Agraria y Alimentaria (INIA)

El flujo genético interacciona con la seleccién, la deriva y la arquitectura genética,
pudiendo favorecer o dificultar la adaptacion local de las poblaciones naturales. Su
relevancia en conservacion genética deriva de sus consecuencias evolutivas por un
parte, y de su sensibilidad a las actividades humanas y susceptibilidad de ser
gestionado por otra. En esta charla se revisan distintos conceptos de genética de
poblaciones de interés en conservacion genética aplicada, con especial énfasis en: (1)
métodos para la evaluacién del riesgo del flujo genético aldctono contemporaneo en
plantas; y (2) métodos para estimar tasas de migraciéon histérica y otros parametros
demograficos ancestrales y su interpretacion practica. Se realiza finalmente una
reflexion critica sobre las limitaciones de los marcadores moleculares en conservacion
genética y sobre la necesidad de una mayor presencia de la genética evolutiva de
caracteres cuantitativos en los estudios y estrategias de conservacidon genética.
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El uso de herramientas de analisis genético a diversas escalas: desde
el individuo hasta el paisaje vegetal y la flora regional

Abelardo Aparicio y Juan Arroyo

Departamento de Biologia Vegetal y Ecologia, Universidad de Sevilla

Hasta hace no mucho Biologia de la Conservacion y Genética eran ramas de la Biologia
que rara vez se cruzaban. Mas recientemente, la necesidad de pasar de describir la
Biodiversidad a analizar sus causas y predecir su futuro ha hecho que se necesiten
herramientas de analisis cada vez mas potentes. Dado que la Biologia de la
Conservacion se dedica a explicar los mecanismos de la Biodiversidad para prevenir su
deterioro, los procesos a estudiar son todos aquéllos que afectan a la ecologia y
evolucién de las poblaciones y linajes de plantas y organismos interactuantes. Por ello
es dificil encontrar una disciplina mas transversal que la Biologia de la Conservacion.
En nuestro grupo de investigacién “Ecologia, Evolucion y Conservacion de Plantas
Mediterraneas” llevamos a cabo una serie de estudios que pueden ilustrar bien
distintos niveles en lo que se usan herramientas genéticas para dilucidar problemas
directamente relacionados con la conservacion: 1. Andlisis de parentesco dentro de
poblaciones para determinar el fitness individual o de tipos de individuos (Narcissus,
Myrtus); 2. Estructura genética de poblaciones en gradientes geograficos (Narcissus);
3. Procesos de hibridacion interespecifica (Phlomis, Helianthemum); 4. Estudios de
evolucion del rango geografico de las especies (Laurus, Myrtus, Linum); 5. Estudio de
las consecuencias genéticas de la fragmentacion y de la estructura del paisaje (Cistus,
Myrtus, Pistacia, Quercus); 6. Biologia de la polinizacion y de la dispersion (Pistacia,
Myrtus, Narcissus); 7. Estudios biogeograficos de linajes mediterraneos (Narcissus); 8.
Evolucion de rasgos fenotipicos en filogenias (Narcissus); 9. Uso de superfilogenias
para dilucidar procesos biogeograficos al nivel de flora (la regidon del Estrecho de
Gibraltar). Para estos fines usamos marcadores moleculares con diverso nivel de
resolucidn: isoenzimas, secuencias nucleares y plastidiales, AFLP y microsatélites
nucleares. Nuestro objetivo Ultimo es comprender cdmo se ha generado la
biodiversidad de nuestra flora, con especial atencion a la mediterranea.
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Genética de la conservacion de flora en habitats fragmentados

Ana Juan y M? Angeles Alonso

Instituto de la Biodiversidad-CIBIO. Universidad de Alicante. Apdo. 99. 03080 Alicante.

Las poblaciones naturales de muchas especies vegetales estan notablemente influidas
por el aislamiento y la fragmentacién de los habitats donde se desarrollan sus
especies. La propia fragmentacion de los ecosistemas puede estar influyendo
directamente en la comunicacion o flujo genético entre las poblaciones.
Consecuentemente, aquellas especies de amplia distribucién no puedan mantener una
poblacién uniforme por interrupcion del flujo genético entre los diferentes nucleos
poblacionales creados, mientras que para las especies con una distribucién reducida
supone que ésta disminuya llegando a provocar su extincion. Asi, la fragmentacion de
los habitats conlleva una reduccion de la viabilidad de cada una de las subpoblaciones
identificadas, debido a la pérdida de variabilidad genética y a las fluctuaciones
demogréficas intrinsecas y ambientales. Cabe resefar que muchos de los habitats
conocidos ya estan fragmentados por si mismos, como es el caso de las islas,
roquedos verticales, dunas litorales, arenales continentales, saladares o los propios
yesares. Muchas especies vegetales presentan sus poblaciones naturales ligadas a
estos medios, y por tanto, la fragmentacion forma parte de su evolucion. No obstante,
los efectos causados por la fragmentacion pueden estar notablemente acrecentados
por la accién antrdpica. Las diversas acciones humanas sobre el medio natural
estarian influyendo, entre otros factores, a las vias naturales de flujo génico,
estructura espacial y diversidad genética. En el ambito de la cuenca Mediterranea
existen numerosas especies que cumplen todos los requisitos indicados, como es el
caso, entre otras, de Medicago citrina, Silene hifacensis, Juniperus oxycedrus subsp.
macrocarpa, Linaria depauperata, Helianthemum caput-felis, Sarcocornia perennis y
Ononis tridentata. El uso de diversas herramientas moleculares, como los AFLP o
marcadores plastidiales, ha permitido discernir la influencia de la fragmentacion
natural en sus poblaciones junto con la importancia que toma la biologia reproductiva
de cada uno de estos taxones.
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ARRLPs ("Amplified Ribosomal Repeats Length Polymorphisms”)
ZNuevos marcadores genéticos en plantas?

José A. Galian

Instituto Cavanilles de Biodiversidad y Biologia Evolutiva, Jardi Botanic, Grupo de Biodiversidad y Evolucion de Plantas, Universitat de Valencia,
c/Quart 80, E-46008 Valencia

Son muchos los marcadores moleculares que se han usado y se usan actualmente en
biologia de plantas, y son muchos los estudios que se llevan a cabo con ellos, entre
otros: mapas genéticos de especies, localizacidon de marcadores ligados a genes de
mayor interés, seleccion del genoma parental en programas de mejora vegetal,
diseccion de caracteres cuantitativos y comparacion de mapas entre taxones. Entre los
mas usados se encuentran aquellos basados en secuencias de ADN no conocidas
(RFLPs, RAPDs, ISSRs y AFLPs), y aquellos basados en secuencias de ADN conocidas a
priori (SSRs, CAPSs, SCARs y SNPs).

Como regla general, en los eucariotas los genes de ARN ribosomal 18S, 5.8S y 26S,
forman parte de una Unica unidad transcripcional (45S), repetida en tandem dentro de
un mismo locus desde unos cientos hasta miles de veces, y separadas unas de otras
por regiones espaciadoras no codificantes (IGS). Hasta ahora, se conocia la existencia
de diferencias en longitud de las unidades IGS-45S dentro de un mismo genoma,
diferencias todas ellas debidas a diferencias en tamafo del espaciador, asi como que
una de las principales caracteristicas de los IGSs es que contienen multitud de
secuencias repetidas en nimero variable, y que dependiendo de ese nimero, para una
misma especie, seran mas o menos largos. Tras mas de dos afios de estudio del IGS
ribosomal en numerosos y dispares taxones de plantas, hemos constatado que esas
diferencias en longitud son mayores y mas sutiles de lo que en un principio se
sospechaba, suponiendo una enorme fuente de variabilidad genética hasta ahora no
tenida en cuenta. Se discutira la utilidad de estas secuencias repetidas dentro de los
IGSs (Ribosomal Repeats) como posibles nuevos marcadores moleculares, su nivel de
variabilidad intra- e interespecifica, su metodologia, ventajas y desventajas, y en qué
estudios podrian ser utilizados.
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Actuaciones para la conservacion de la flora Amenazada en los
Parque Nacionales Canarios

Angel Bafiares?, Eduardo Carqué?, Manuel V. Marrero? y Angel Palomares?

1 Servicio de Biodiversidad, Gobiemo de Canarias
2Parque Nacional del Teide
3Parque Nacional de la Caldera de Taburiente

Desde hace casi una treintena de afios los Parques Nacionales de Canarias, a través de
sus Planes Rectores de Uso y Gestidon, han venido promoviendo la recuperacion de
diversas especies amenazadas. La realizacién de actuaciones que entrafiaban riesgos
para la conservacion de las especies propicid el desarrollo de estudios genéticos que
junto a otras disciplinas enmarcadas en la Biologia de la Conservacién condujeron a
una mejora en la gestion de las mismas.

Dichos estudios resultan del todo necesarios ya que garantizan un diagnostico del
estado de conservacidn de las especies y facilitan una correcta gestion de actuaciones
de cara a la recuperacion de las mismas a través de reintroducciones en el medio
natural; asimismo, determinadas dudas taxondmicas con especies amenazadas han
venido solventandose a través de estudios moleculares. Pero sin duda, el mayor
protagonismo de estos estudios ha residido en los analisis de distribucion de la
variabilidad genética inter e intrapoblacional, ya que han interpretado el efecto y la
magnitud de determinados factores de amenaza -en especial las importantes
fragmentaciones producidas por el pastoreo y especies introducidas- a la vez que han
propiciado un correcto disefio para la recolecta de semillas y manejo de ejemplares en
las campanfias de reintroduccion.

Un total de nueve especies de los Parques Nacionales de Canarias han sido promovidas
en estos estudios, de los cuales expondremos, de forma muy somera, como han sido
gestionadas en base a los resultados moleculares. Entre ellos Helianthemum juliae, una
especie particularmente sensible al cambio climatico, escasamente representada en
tres pequeias entidades locales del Parque Nacional del Teide; Bencomia exstipulata,
especie que al menos en Tenerife ha experimentado un singular fendmeno de cuello
de botella por emplazamiento de coladas volcanicas; Cistus osbeckiifolius, una especie
proveedora de altos niveles de variabilidad interpoblacional, posiblemente propiciada
por fendmenos de fragmentacion y deriva genética.
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Diversidad genética en especies endémicas apomicticas e insulares y
las estrategias de conservacion ex situ:
Zalgo mas que un asunto banal?

Josep A. Rossell6'2, M. Rosato! y R. Ibafiez!

1 Jardin Botanico, ICBIBE, Universidad de Valencia, c/Quart 80, E-46008, Valencia.
2Marimurtra Bot. Garden, Carl Faust Fdn., PO Box 112, E-17300 Blanes, Catalonia.

Las islas de la cuenca mediterranea pertenecen a uno de los puntos mas especiosos
ubicados dentro del conjunto del hotspot de diversidad Mediterraneo (en sentido lato)
e incluye centenares de taxones endémicos que presentan una distribucion restringida
y se encuentran sometidos a diversos grados de amenazas. Una buena parte de esta
riqueza floristica esta constituida por grupos con numerosos representantes poliploides
y reproduccion apomictica (p.ej. Hieracium, Limonium, Cotoneaster). Las estrategias
de conservacion de las especies apomicticas se basan en planteamientos tedricos no
suficientemente contrastados, en los cuales prevalece la idea de una nula o inexistente
diversidad genética. En esta comunicacion se presentan datos relativos al género
Limonium en Baleares. En ella se cuestiona ciertas aproximaciones de conservacion ex
situ realizadas hasta ahora y se sugiere que los entes poliploides apomicticos son entes
dinamicos en términos de diversidad nucleotidica y estructura del genoma. De igual
modo se proporcionan datos que sugieren que el cultivo in vitro sin formacién de callos
en especies de Limonium amenazadas produce mutaciones estructurales del genoma al
cabo de escasas generaciones. Estos datos apuntan a la necesidad de una nueva visiéon
relativa a la conservacion ex situ de la diversidad genética de las especies apomicticas.

Esta investigacion ha sido parcialmente realizada con los fondos de los proyectos
CGL2007-60550/BOS, CGL2010-22347-C02-01, y 2009 SGR 608.
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Informacion filogenética, datos genéticos y acciones de conservacion.
El caso de Navaea phoenicea.

Javier Fuertes Aguilar?, Alejandro Gonzalez Fernandez de Castro?,
Juan Carlos Moreno Saiz2

Real Jardin Botanico-CSIC
2Universidad Auténoma de Madrid

El uso de criterios demograficos, autoecoldgicos y del efecto de los riesgos exdgenos
en la seleccion de especies amenazadas, en buena parte derivados del uso
generalizado de las categorias de UICN, limita tanto las prioridades como las acciones
dirigidas a la conservacién de especies de plantas. La consideracion del papel de las
distintas especies en las redes del ecosistema y la incorporacion del uso de datos
genéticos Y filogenéticos, que no se contemplan en la categorizacidn de las especies
amenazadas, ha cambiado nuestra visién a la hora aplicar medidas de conservacion.
Hay tres puntos en la escala de toma de decisiones para la conservacion donde los
datos filogenéticos y genéticos resultan decisivos:1) en la asignacion de prioridades y
enfoques como el denominado EDGE, que incorpora informacion filogenética,
contribuye a crear una jerarquia y a discriminar aquellos taxones mas relevantes desde
el punto de vista evolutivo, una componente frecuentemente olvidada en conservacion;
2) en la seleccion de germoplasma para su almacenamiento “ex situ”, donde la
caracterizacion genética de los progenitores puede determinar en gran medida la
viabilidad e idoneidad de las semillas almacenadas; y 3) en las medidas de
reintroduccidon y reforzamiento demografico, donde decisiones como la poblacion
fuente condiciona en muchos casos el éxito de este tipo de medidas. Estos aspectos
seran discutidos sobre la base de diversos casos de estudio, en particular el del
endemismo canario Navaea phoenicea (Malvaceae).
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éComo nos pueden ayudar los datos moleculares en la conservacion
de flora? El ejemplo de dos endemismos baleares.

Alberto del Hoyo'y Josep Antoni Rossell62?

"Institut de Recerca de la Biodiversitat (IRBIO), Universidad de Barcelona. Av. Diagonal 645, 08028, Barcelona.
2 Jardi Botanic, Universidad de Valencia, c/Quart 80, 46008 Valencia.
3 Jardi Botanic Marimurtra — Fundaci6 Carl Faust. Paseo de Carles Faust 9, 17300 Blanes, Girona.

Los datos moleculares pueden ser una herramienta muy importante a la hora conocer
una especie y establecer un plan de conservacion, aunque muchas veces estos no son
usados, bien por desconocimiento del gestor o bien por la falta de una aplicacion
practica de estos. Por ello, en muchos casos se utilizan otros criterios, por ejemplo
geograficos o ecoldgicos, que suelen ser mas proximos al gestor pero no resultando
siempre la mejor aproximacion. Como ejemplo, este podria ser el caso de dos
endemismos baledricos: Dijplotaxis ibicensis (Brassicaceae) y Rhamnus ludovici-
salvatoris (Rhamnaceae). La primera de las dos especies se encuentra distribuida
principalmente por el litoral de Ibiza y Cabrera, con algunas poblaciones en el SW de
Mallorca y Cap de la Nao (Alicante). Un criterio muy extendido pero en muchos casos
equivocado, sugiere hacer una recoleccion de semillas para su conservacion en bancos
de germoplasma que sea significativa de toda su area de distribucion, con el objetivo
de conservar casi toda la diversidad genética de la especie. Para D. ibicensis este
criterio seria erréneo, ya que toda la diversidad genética encontrada se encuentra en
Ibiza y Cabrera. En el caso de Rhamnus ludovici-salvatoris, esta especie se encuentra
distribuida en diversos nuicleos en Mallorca y una Unica poblacién en Menorca. Los
datos moleculares, nos han mostrado en algunas zonas la existencia de procesos de
hibridacidon natural con R. alaternus, fendmeno a tener en cuenta en el momento de
establecer una plan de conservacion para esta especie y que siguiendo un criterio
geografico o ecoldgico se nos podria haber pasado por alto.
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Variacion genética y conservacion en Pinos ibéricos

R. Alia, J. Climent, S.C. Gonzalez-Martinez, I. Kovacevic, M. Heuertz y D. Grivet
Departamento de Sistemas y Recursos Forestales, CIFOR-INIA

Los pinos ibéricos (P. sylvestris P. uninaata, P. nigra, P. pinaster, P. halepensisy P.
pinea) constituyen un grupo heterogéneo en cuanto a sus habitats, distribucién y
caracteristicas de historia vital. Los estudios realizados para analizar su variacion
genética incluyen ensayos en ambiente comun (vivero, invernadero, ensayos de
campo), y analisis de la diversidad molecular y gendmica. Los principales objetivos de
la linea de investigacion se relaciona con el estudio de los patrones de variacion de
distintos caracteres con posible valor adaptativo en las especies, y su relacion con el
ambiente original de las poblaciones (ej. crecimiento, discriminacién isotdpica,
fenologia del crecimiento). Es interesante el analisis de la heredabilidad de los
caracteres, los niveles de variacion genética existentes, asi como los niveles de
diferenciacién entre poblaciones y la existencia de adaptacion local. Aproximaciones
como la gendomica de poblaciones permite avanzar en la comprension de los
mecanismos moleculares de la adaptacidon de las poblaciones con vistas a programas
de conservacion genética de las especies.
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Expresion de la depresion endogamica bajo diferentes niveles de
estrés

José M. Iriondo, Alfredo Garcia y Adrian Escudero

Universidad Rey Juan Carlos, Madrid

Las poblaciones marginales son a menudo pequefias y se encuentran sujetas a
condiciones de estrés. En estas condiciones la endogamia puede jugar un papel
importante sobre la viabilidad poblacional a través de la expresion de la depresion
endogamica. Existen evidencias de que la intensidad de la depresién endogamica
puede ser dependiente de las condiciones de estrés que experimentan las poblaciones,
pero existen datos contradictorios sobre si las condiciones de estrés contribuyen a
incrementar o a disminuir los niveles de depresién endogamica. En este contexto se
estudiaron tres poblaciones de Silene ciliata con niveles semejantes de endogamia a lo
largo de un gradiente altitudinal, considerando que las poblaciones mas bajas se
encuentran sometidas a condiciones de mayor estrés hidrico, el cual determina en gran
medida la supervivencia de los individuos. Se llevaron a cabo estimaciones de eficacia
bioldgica de la progenie obtenida a partir de autocruzamientos con respecto a la
obtenida mediante polinizacién cruzada dentro y entre poblaciones, mediante
experimentos de siembras /n situ. En la mayoria de las variables analizadas los niveles
de depresion endogamica fueron similares en las tres poblaciones, pero en el analisis
de supervivencia de las plantulas la depresién endogamica solamente fue significativa
en las poblaciones sujetas a mayor estrés hidrico. Los cruzamientos entre individuos de
poblaciones distintas contribuyeron a incrementar la eficacia bioldgica lo cual sugiere
que los beneficios de una reduccidn de la depresion endogamica fueron superiores a
los posibles efectos deletéreos derivados de una disrupcidn de la adaptacién local.
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Ecologia, diversidad genética y filogeografia del endemismo ibérico
Jurinea pinnata (Lag.) DC. (Compositae) sobre dos sustratos edaficos
especiales: dolomias y yesos.

E. Salmerén-Sanchez '; M.l. Martinez-Nieto *; F. Martinez-Hernandez '; J.A. Garrido *; A. J. Mendoza *; C. Gil
de Carrasco 2; J.J. Ramos-Miras 2; R. Lozano 3; M.E. Merlo *
y J.F. Mota ".

"Dpto. Biologia Vegetal y Ecologia.
2Dpto. Edafologia y Quimica Agricola.
3Dpto. Biologia Aplicada. Universidad de Aimeria. E-04120-Almeria.

Jurinea pinnata (Lag.) DC. es el Unico taxdn de la flora ibérica que ha sido considerado
tanto un gipsofito (planta restringida a los yesos) como un dolomitéfito (planta
restringida a las dolomias kakiritizadas). Su distribucion se restringe a la Peninsula
Ibérica en la que ocupa tres areas o territorios biogeograficos bien diferenciados. Asi,
ocupa las llanuras de la porcidn oriental del valle del Ebro y de la submeseta sur, la
serrania de Ronda y los territorios de la Hoya de Baza y relieves montanosos
circundantes (sierras de Baza, de los Filabres y Maria). Solo en esta ultima unidad
crece tanto sobre dolomias como sobre yesos, mientras que en las otras dos unidades
o bien crece sobre dolomias (Ronda) o bien sobre yeso (llanuras del Ebro). Por lo
tanto, se trata de una especie que crece en afloramientos de yeso de clima continental
y en areas de montafia. También se restringen a territorios de montafia sus dos
congéneres ibéricos, J. humilis y el endemismo local J. fontqueri (Sierra de Magina,
Jaén), por lo que el género se ajusta bien al elemento coroldgico irano-turaniano que
tan bien representado estd en el mundo mediterraneo estépico y en algunas
montafas. En todos los casos, sus poblaciones son disyuntas y fragmentadas, como
corresponde a especies que crecen sobre rocas especiales que afloran a la superficie
en forma de ventanas tectdnicas o como depdsitos sedimentarios. Este rasgo es
incluso evidente en la zona de la Hoya de Baza aunque, en este caso, las poblaciones
llegan a estar relativamente proximas.

De unas 300 especies valoradas por mas de 50 expertos para elaborar por una parte la
checklist de los gipsofitos ibéricos y por otra la checklist de los dolomitéfitos béticos,
sblo Jurinea pinnata resultd incluida en las dos listas. De hecho, aunque tanto los
matorrales de dolomias kakiritizadas (brechoides) como los de yeso se incluyen en la
clase Rosmarinetea, comparten muy pocas especies, y presentan cortejos floristicos
propios que sirven para dar entidad a los érdenes Gypsophiletalia y Convolvuletalia
boissieri.
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Biologia reproductiva y diversidad genética en Canarias.
Implicaciones en las politicas de conservacion.
Mitos y realidad empirica

Julia Pérez de Paz, Rosa Febles, Olga Fdez-Palacios y Magui Olangua

Dpto. de Biologia Reproductiva y Micromorfologia del Jardin Botanico Canario “Viera y Clavijo”.

Desde una perspectiva poblacional que contempla el nivel de los organismos como
Unicos vehiculos de la diversidad genética, se puede admitir que los sistemas
reproductivos son los principales responsables de la generacién de biodiversidad y
estructuracién poblacional. Desde esta perspectiva, el conocimiento de la biologia de
poblaciones se considera clave y de aplicaciéon directa en la conservacion de especies
amenazadas, y mientras unos autores consideran el conocimiento genético como
esencial, otros dudan de su eficacia para la supervivencia de especies a corto plazo,
considerando a los factores reproductivos y demograficos de importancia dominante
(Hamrick & Godt, 1996). La poblacion natural, unidad de la especie, se identifica como
recurso de supervivencia y potencial evolutivo, aunque se generaliza la idea que las
especies con mayor distribucién y grandes tallas poblacionales, ostentan mayor
variabilidad genética y menor peligro de extincidn que los endemismos restringidos,
asociados a un menor polimorfismo genético y mayor riesgo, que se maximiza en los
ecosistemas islefios (Frankham, 1997 y 2005).

En Canarias, testando recientemente la influencia de variables reproductivas en la
diversidad alonzimatica (Pérez de Paz & Caujapé-Castell, 2010 y prep), se ha puesto de
manifiesto que algunos endemismos restringidos y amenazados con poblaciones
pequefas, poseen niveles similares o mayores de variabilidad genética que congéneres
mas ampliamente distribuidos (Limonium, Crambe, Parolinia, Lotus..), sin embargo con
éxito reproductivo mermado por la pérdida de individuos susceptibles de producir
cruces fértiles (dimorfismo floral cob-pap de SSI-He en Limonium dendroides o alelos S
de cualquiera de los SI homomorficos). Estas primeras evidencias refuerzan a Hamrick
& Godt (1996) y Gitzendanner & Soltis (2000), poniendo de manifiesto en Canarias que
los sindromes florales morfoldgicos y fisioldgicos (influenciados por mecanismos
genéticos inherentes a la filogenia de los taxones colonizadores) segun sistemas
sexuales y de auto-incompatibiliad, estan configurando los sistemas de cruzamiento y
diversidad genético-morfoldgica de la progenie. La diversidad aloenzimatica en
Canarias, también se ve afectada por el n® cromosdmico, talla poblacional y factores
ambientales geograficos (bidticos y abidticos). Con la debida precaucion se podria decir
que las especies canarias requieren de un conocimiento no solo genético sino también
morfoldgico -reproductivo para una evaluacién adecuada que debiera estar integrada
en las bases cientificas de sus estrategias de recuperacion.
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Deteccion de lineas evolutivas amenazadas en Jasione gr. crispa.
Cuando la complejidad taxonomica impide la toma de decisiones en
conservacion. Un caso practico de intervencion in extremis.

Miguel Serrano', Santiago Ortiz', Lloren¢ Saez?, Maria Luz Gonzalez Caamafio?

' Departamento de Botanica. Universidade de Santiago de Compostela
2 Departament de Biologia Animal, Biologia Vegetal i Ecologia. Universitat Autonoma de Barcelona.
3 Departamento de Fisioloxia Vexetal. Universidade de Santiago de Compostela

J. crispa s.l. es un complejo poliploide de poblaciones y microespecies de distribucién
principalmente orofila ibérica. La gran variabilidad que presenta parece resultado de
procesos de colonizacion/fragmentacion que han producido grupos de poblaciones, con
frecuencia aisladas, diferenciadas desde el punto de vista morfoldgico y ecoldgico.

Aungue se ha constatado la reduccién reciente de diversas poblaciones, sin que exista
una causa directa conocida, solo en muy contadas ocasiones se ha reconocido una
categoria de proteccidn legal a subtaxones del grupo J. crispa. La amplitud del grupo y
su extrema complejidad taxondmica parecen haber impedido la deteccién de lineas
evolutivas amenazadas merecedoras de esfuerzos para su conservacion.

Se han estudiado 79 poblaciones a lo largo de todo el area de distribucion de J. crispa
s.l., empleando secuencias de cinco marcadores del ADN cloroplastico y ADNr nuclear.
Se han identificado los niveles de ploidia de los individuos, mediante recuento
cromosomico y citometria de flujo.

Resultados:

-Detecciébn del grado singularidad/amenaza. Se ponderan diversos factores
(singularidad haplotipica, ribotipica, del nivel de ploidia y envergadura poblacional) y se
otorga una valoracion a cada una de las poblaciones. Se ha comprobado la existencia
de lineas evolutivas amenazadas, a veces merecedoras de una caracterizacion
taxondmica independiente. Se establece una jerarquia para la toma de medidas.

- Intervencion: El caso de Ports de Besseit (Tarragona). Albergan una poblacion
caracterizada morfoldgica, ecoldgica y molecularmente, que constituiria una entidad
con endemicidad estricta. Ha experimentado una reduccidén poblacional extrema y su
viabilidad a corto plazo parece dificil. Tras la decisién de intervenir con urgencia,
comenzamos a intentar establecer un protocolo de propagacion in vitro.
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Analisis de la variabilidad genética, estructura poblacional y
filogeografica de Convolvulus boissieri Steud. (Convolvulaceae),
dolomitofito Bético.

Esteban Salmerén-Sanchez, José Miguel Medina-Cazorla, Antonio Mendoza-Fernandez, Fabian Martinez-
Hernandez, F.J. Pérez-Garcia; Encarnacion Merlo Calvente y Juan Francisco Mota Poveda
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Convolvulus boissieri Steud. es un endemismo edafico que se encuentra en la mayor
parte de las Cordilleras Béticas, siempre asociado a afloramientos dolomiticos o
calcodoldmiticos de alta montafa. Esta especie, que figura en la Lista Roja de la flora
vascular de Andalucia (en la categoria de Datos Insuficientes), también puede verse
afectada por factores de riesgo atribuibles a los habitats de dolomias, particularmente
la explotacion de canteras. Debido a la presencia discontinua de las dolomias en estas
sierras, la distribucidn de la especie es disyunta. Ello, unido a que la mayor parte de las
poblaciones cuentan con un bajo numero de individuos, podria afectar al nivel
diversidad genética de las mismas y a su viabilidad.

Para evaluar el estado actual de las poblaciones y realizar un estudio de los patrones
filogeograficos, y asi poder disponer de mas informacion para el desarrollo de planes
de conservacion adecuados, recurrimos al uso de distintos marcadores moleculares.
Por un lado usamos marcadores moleculares dominantes tipo AFLP, y por otro,
secuencias de cloroplastos (no codificantes) y nucleares (ITS). Las matrices de datos
fueron generadas a partir de 12 o 2 individuos (dependiendo de si fueron usados en
AFLPs o secuencias), tomados de quince localidades distintas de las cordilleras Béticas.
Para el analisis AFLP, la especie C. /inneatus fue utilizada a modo de “outgroup’. Para
el analisis de secuencias, se usaron ademas, C. compactus, C. arvensis, C. althaeoides
y secuencias correspondientes a otras especies del género Convolvulus disponibles en
las bases de datos moleculares.

Los resultados preliminares muestran una baja diversidad genética intrapoblacional,
una fuerte estructuracion interpoblacional, y gran diferenciacion en la especie, debida
sobretodo a la existencia de dos grandes grupos de poblaciones separados por la
cuenca del Guadiana Menor. El andlisis de secuencias, ademas, revela que existid una
expansion desde las localidades occidentales hacia las orientales, que posiblemente
sufrieron de forma mas drastica el efecto de las glaciaciones.
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Analisis de paternidad como herramienta de gestion en especies
vegetales. Una poblacion de Abies pinsapo como especie de estudio

José Manuel Sanchez Robles
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El pinsapo (Abies pinsapo Boiss.) es un abeto relicto del terciario, endémico de las
montafias andaluzas de Cadiz y Malaga. Estudios llevados a cabo acerca de su biologia
de la reproduccion ponen de manifiesto la baja capacidad de vuelo del polen de esta
especie, asi como evidencias que indican una alta tasa de autofecundacién en
poblaciones aisladas. Gracias al estudio de marcadores moleculares como son los
microsatélites nucleares podemos profundizar en la comprension del flujo génico. En
una poblacion modelo de Abies pinsapo, mediante el andlisis de paternidad de la
descendencia de diferentes arboles (arboles madre), estimamos niveles de
autofecundacion en distintas alturas del arbol asi como el nimero de arboles reales
que participaron en la polinizacion como donadores de polen (arboles padre). Se
observd que fueron muy pocos los arboles padre y muy altos los niveles de
autofecundacién para los arboles madre. Se encontré mayor nivel de autofecundacién
en las zonas mas bajas del arbol (pifiones localizados en pifias a menor altura),
disminuyendo este nivel de autofecundacion a medida que nos acercamos a la copa,
donde encontramos mayor nimero de pifiones procedentes de fecundacién cruzada.
También se estudiaron diferentes aspectos acerca del éxito reproductor de estos
arboles madre, relacionandose ambos resultados. De este estudio, podemos inferir,
que son las pifas situadas en los niveles de mayor altura las mas adecuadas para el
manejo de esta especie.
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Los atributos de la biodiversidad como base para la conservacion
genética de la fanerdgama marina Cymodocea nodosa en las Islas
Canarias.

Pablo Manent Sintes' 2, Filipe Alberto?, Juli Caujapé-Castells?, Ester Serrao?,
Nieves Gonzalez Henriquez'
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Diversas indicaciones muestran la necesidad de aplicar urgentes medidas de
conservacion a la fanerégama marina clonal Cymodocea nodosa en el archipiélago
Canario: (i) es una especie clave y la Unica planta marina capaz de crear extensas
praderas submarinas en los fondos sedimentarios litorales canarios con una importante
biodiversidad asociada; (ii) desempefia multitud de funciones ecoldgicas fundamentales
en la dinamica litoral marina; (iii) singularidad filogeografica de la regidén canaria
representada por el clister con mayor divergencia genética el rango biogeografico de
la especie; (iv) los niveles de diversidad genotipica o clonal en esta region destacan el
papel relevante de la reproduccién sexual efectiva en el mantenimiento de sus
poblaciones; (v) aumento de la presion antrdpica en la franja costera, la fragmentacion
de sus poblaciones naturales y el vacio legal de proteccidn en el archipiélago.

Asi, pretendemos aplicar el conocimiento empirico sobre C. nodosa en las Islas
Canarias a unas recomendaciones para su gestion y conservacion genética,
considerando los tres atributos genéticos fundamentales de la biodiversidad:
composicion (variacion alélica), estructura (patrén genético) y funcién (flujo y deriva
genética). Concretamente, se analizaron los niveles de variacion, estructura y
conectividad genética sobre diferentes escalas espaciales muestreando 26 praderas en
6 islas y utilizando 13 marcadores microsatélites. Los resultados sugirieron las unidades
de conservacidn genética asi como las praderas mas influyentes en el mantenimiento
tanto de la diversidad genética como de los procesos evolutivos en el archipiélago.

Ademas, los niveles de variacién genética detectada en 8 marcadores microsatélites
sobre los individuos parentales y su descendencia muestreados en una parcela de 3500
m?® permitieron comparar las semillas con la poblacién adulta y evaluar el uso de las
primeras como fuente de variacién genética en programas de restauracion genética.



