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DIVERSIDAD Y CONSERVACION DEL BOSQUE

MEDITERRANEO

Tan sélo el 30% de la superficie
emergida del planeta estd arbolada
hoy dia, y se percibe que la desapari-
cién anual de unos 13 millones de
hectdreas de ecosistemas forestales
(FAO, 2006) es una de las amenazas
mds acuciantes para la diversidad glo-
bal del planeta. Este proceso esté afec-
tando en la actualidad a zonas tropica-
les y subtropicales (sur de América y
Africa, pero también Oceania y Améri-
ca central y del norte) y numerosos
investigadores de muy diversas discipli-
nas cientificas estdén documentando
cambios en la composicién, estructura
y funcién de los ecosistemas afectados
a diversas escalas espaciales y tempo-
rales. Y esto es relevante porque mien-
tras que la desaparicién del hdabitat
puede tener consecuencias inmediatas
en determinados as-
pectos (por ejemplo en
los sistemas de repro- /-/
duccién de las plantas, /
Ward et al., 2005), en {
ofros casos (como en j
la diversidad genética)
estos cambios sélo son
evidentes tras numero-
sas generaciones, que
en especies de drboles
puede incluso llevar
siglos. En ofras pala-
bras, muchos de estos
estudios estan en reali-
dad  mostrando la
estructuracion genética
poblacional previa al
proceso de fragmenta-
ciéon  (Lowe et al,,
2005).

Solo de forma mas
reciente los investiga-
dores se han interesado
por las zonas templadas de Europa (p.
e. Honnay et al., 2006; Jump & Pefue-
las, 2006), que, como cuna de civiliza-
ciones, cuenta con la dilatada historia
de mds de 6000 afios de destruccién
de las formaciones boscosas que la
caracterizaron durante el Neolitico
(Williams, 2000). En el Mediterréneo,
el manejo secular de los bosques ha
sido fan infenso y severo en los Gltimos
milenios (Vallodares et al., 2004), que
el paisaje se ha vuelto ‘relicto’ (sensu
Mclntyre & Hobbs, 1999) con menos
del 10% de la cobertura forestal poten-
cial. La vega del Guadalquivir y las
campinas de Andalucia occidental han
sido testigos de la misma historia. Ya en
la época romana los bosques se redu-
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cen en mds de la mitad de su extensién
original en el territorio peninsular, y de
forma mds reciente (siglo XIX) la tecnifi-
cacién del campo junto con las repo-
blaciones (bdsicamente con confferas) y
los cultivos lefosos ha terminado de
modelar el paisaje de las campifias en
un mosaico de pequefos restos bosco-
sos aislados junto a tierras intensivas de
labor.

Por ello, en comparacién con los tro-
picales, y al menos en teorfa, estos pai-
sajes mediterrdneos ofrecen casos de
estudio mds adecuados para analizar
las consecuencias de la fragmentacién
crénica del paisaje sobre patrones de
diversidad y estructuracién genética en
especies forestales de larga vida. Sin
embargo y de forma general el estudio
de la fragmentacién del hébitat se ha
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Figura 1. Conjunto de fragmentos de vegefacién boscosa natural o seminatu-
ral inventariados en el valle del Guadalquivir (N=535). De los 64 donde coe-
xisten actualmente las cuatro especies de nuestro caso de estudio, 21 de ellos
(cfrculos rojos) presentan las condiciones adecuadas (grado de aislamiento,
efectivos poblacionales) para un estudio de diversidad genética a la escala

ligado al estudio de especies endémi-
cas y amenazadas, en las que la diver-
sidad genética, por ejemplo, puede
verse comprometida por la rareza de
las especies en sf misma. Menos estu-
dios se han interesado por las conse-
cuencias de la desaparicién de los
hdabitats en especies comunes, en las
que igualmente se detecta un empobre-
cimiento genético en ambientes hete-
rogéneos y fragmentados (Honnay &
Jacquemyn, 2007).

En este contfexto histérico, geogrdfi-
co y cientifico, durante los afios 1999-
2002 realizamos un inventario exhaus-
tivo de los denominados ‘bosques-isla’
del valle del Guadalquivir (Proyecto
BIANDOCC) que, una vez concluido,
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pretende servir como un sistema de
estudio netamente multidisciplinar
(Aparicio, 2008). El inventario consta
de 535 fragmentos de bosque natural o
seminatural (Granados et al., 1988),
que en conjunto apenas ocupan el 1%
del territorio estudiado (Fig. 1), el cual
se dedica a cultivos herbdceos extensi-
vos (cereales, remolacha, girasol,
algodén, colza, legumbres, adormide-
ra, etc.), lefosos (eucaliptos, pinos,
higueras, vides, frutales, etc.), huertas e
invernaderos, nucleos de poblacién e
infraestructuras bdsicas. El valor de la
base de datos generada radica en que
para cada fragmento existe informacién
precisa referente a ubicaciéon, forma,
superficie y perimetro, composicién
floristica, cobertura arbérea, arbustiva y
de pastizal, usos y amenazas actuales,
grado de regeneracién actual, estado
de conservacién, etc.

Desde una perspectiva botdnica,
hemos catalogado més de 1.100 taxo-
nes (35% de la flora de Andalucia Occi-
dental), de los que el 7% estd incluido en
la Lista Roja de la Flora Vascular de
Andalucia, 39 han sido novedades
corolégicas relevantes y una especie ha
sido descrita nueva para la ciencia. En
conjunto, estos resultados avalan que, a
pesar de la larga historia de deforesta-
cién y manejo, estos reductos de vegeta-
cién en el valle del Guadalguivir son
auténticos refugios para la flora y valio-
sos reservorios de biodiversidad (Apari-
cio, 2008). Pero hay que tener en cuenta
que aunque estos pequefios fragmentos
pueden subsistir en condiciones relictas
(pequefio tamafio de los fragmentos,
bajisima conectividad y extrema destruc-
cién del hdbitat), si no se toman de forma
urgente las medidas necesarias los diver-
sos componentes de la biodiversidad y
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Figura 2. Para el estudio de diversidad y estructura genética a escala fina
hemos controlado con precisién la existencia de poblaciones en el drea estu-
diada. En cada poblacién hemos muestreado un elevado nimero de indivi-
duos de las cuatro especies: Myrtus communis (rojo), Cistus salviifolius (amari-

llo), Pistacia lentiscus (verde) y Quercus coccifera (azul).

las interacciones ecolé-
gicas estdn seriamente
en riesgo (Mclntyre &
Hobbs, 1999).

El axioma bdsico en
Biologia de Conserva-
cibn es que no se
puede conservar aque-
llo que no se conoce, a
las escalas a las que la
biodiversidad  puede
medirse, desde los
genes hasta el paisaje.
Por ello el desarrollo de
propuestas  efectivas
para la conservacién
requiere aproximacio-
nes no solo cualitativas
sino cuantitativas y mul-
tidisciplinares (Young &
Clarke, 2000), abar-
cando desde el paisajis-
mo o ecologia del paisaje hasta el moni-
toreo y manejo de la diversidad genética
de especies, individuos y poblaciones.
En este sentido, nuestro caso de estudio
constituye una oportunidad ideal para
medir con precisién los efectos de la
fragmentacién crénica del paisaje gra-
cias al poder analitico de disciplinas
cientificas emergentes como la ecologia
y la genética paisaijisticas.

Presentamos a continuacién con bre-
vedad tres ejemplos que estamos desa-
rrollando en el sistema BIANDOCC
para avalar esta idea. El sistema de
estudio lo integran cuatro especies del
matorral mediterrédneo (Cistus salviifo-
lius, Myrtus communis, Pistacia lentiscus
y Quercus coccifera) que son comunes
y que poseen sistemas de reproduccién
y dispersién contrastados. Para desta-
car la relevancia de la configuracién
histérica y actual del paisaje, lo desa-
rrollamos a diferentes
escalas geogrdficas vy
en subconjuntos de
fragmentos donde
estas cuatro especies
coexisten simultdnea-
mente y comparten,
supuestamente, una
misma historia de per-
turbacién.

Diversidad y
estructura genética
a escala regional
Ademdés de la mera
pérdida de hdbitat, la
fragmentacién implica
la  disminucion  del
tamafio de los frag-
mentos y el aumento
del aislamiento de los
mismos. Paralelamente,

al disminuir el tamafo efectivo pobla-
cional se incrementa el riesgo de extin-
cién local por estocasticidad ambiental,
demogrdfica y genética. Asi, la variabi-
lidad genética se erosiona por la pérdi-
da aleatoria de alelos por accién de la
deriva genética, y disminuye la heterozi-
gosidad como consecuencia del incre-
mento de apareamientos endogdmicos
(Young et al., 1996). Merece ser desta-
cado aquf que la estructura genética de
las poblaciones de plantas estd ademés
significativamente relacionada con un
conjunto de caracteres sintéticamente
definidos en los sistemas de reproduc-
cién y de dispersion (Duminil ef al.,
2007).

Analizado la variabilidad de isoenzi-
mas en 2.400 individuos de las cuatro
especies, en 21 fragmentos distribuidos
por todo el valle del Guadalquivir (Fig.
1), hemos encontrado que tanto en
riqueza alélica (R,) como en diversidad
génica (H,) las dos especies aneméfilas
(P lentiscus y Q. coccifera) mantienen
mayores niveles de diversidad que las
entomdfilas (C. salviifolius y M. commu-
nis) y que, de forma congruente, existe
una mayor diferenciacién (estructura-
cién) genética (F,) entre las poblaciones
de las especies enfomdéfilas que de las
anemdfilas. Ademds, de acuerdo con
las previsiones tedricas, en el mirto al
menos, hemos encontrado correlacio-
nes positivas y significativas entre estas
variables genéticas (R,y H,) y el tamafo
poblacional y el grado de aislamiento
de los fragmentos.

Diversidad y estructura genética
a escala local

Por otra parte, a una escala local (20
km?) (Fig. 2), controlando con precisién
la existencia de poblaciones de las

Figura 3. Disefio espacial optimizado para el andlisis de movimiento efectivo de
polen en Pistacia lentiscus en un ambiente continuo (pinar de Pinus pinea).
Hemos muestreado 57 plantas adultas de las cuales 30 (circulos amarillos) son
plantas femeninas de las que estamos analizando también sus progenies pro-
venientes de dos temporadas reproductivas consecutivas (afios 2006 y 2007).



especies de estudio y utilizando marca-
dores nucleares de ADN muy polimérfi-
cos (AFLPs), estudiamos la estructura
genética espacial a escala fina y los
patrones de migracién. Mediante el
célculo de ‘coeficientes de parentesco’
y la construccién de autocorrelogra-
mas, ademds de la utilizaciéon de ‘“tests
de asignacién’, estimamos distancias
de dispersién de genes, asi como la
proporcién de migrantes entre subpo-
blaciones a escala de tiempo ecolégi-
ca. Asi por ejemplo, también en el
mirto, hemos podido determinar que
como consecuencia de una efectiva dis-
persiéon de las semillas existe una tasa
de inmigraciéon bastante elevada (20%)
en esta escala paisajistica; esto se
detecta porque en todas las poblacio-
nes estudiadas existe algin individuo
reproductor con una probabilidad alta
(de 10 a 100 veces superior) de perte-
nencia a una poblacién genética dife-
rente de donde ha sido recolectado.

En conjunto, los resultados muestran
que incluso en paisajes crénicamente
fragmentados especies de vida larga
pueden mantener relativamente eleva-
das tasas de flujo génico via semillas,
pero que son insuficientes para contra-
rrestar los efectos negativos de la pérdi-
da de alelos impuesta por la dindmica
metapoblacional con frecuentes cuellos
de botella o eventos fundadores. Ello se
refleja en los bajos niveles de diversi-
dad génica y en la elevada estructura-
cién genética de las poblaciones que
hemos detectado.

Flujo génico actual

La biologia de la polinizacién tiene
un papel clave en la genética de la
conservacién de las especies en pai-
sajes fragmentados, donde el mante-
nimiento de los niveles naturales de
diversidad genética depende en gran
medida de la capacidad de las espe-
cies para dispersar sus genes a fravés
del paisaje. Tanto las aproximaciones
directas (andlisis de paternidad),
como las indirectas (TwoGener, coefi-
cientes de parentesco) para la detec-
cién de patrones de flujo polinico, se
basan en el andlisis (genotipado) de
madres y progenies con marcadores
moleculares altamente polimérficos
(generalmente microsatélites). Para
ello, en nuestro caso de estudio esta-
mos frabajamos con Pisfacia lentiscus
que, debido a su red de interacciones,
es una especie clave en los ecosiste-
mas mediterréneos. Queremos con-
trastar los resultados en dos situacio-
nes paisajisticas diferenciadas: un
bosque continuo con miles de indivi-
duos frente a un conjunto de fragmen-

tos aislados con unas pocas decenas
de ellos.

Con los genotipos de los embriones
y sus madres, en estas dos situaciones
contrastadas, estimamos los pardme-
tros Fer, N, v d, es decir, la estructura
genética de la nube de polen descom-
puesta en sus componentes dentro vy
entre madres (Fg;) mediante un andlisis
andlogo a un andlisis de varianza
molecular (AMOVA). Este pardmetro es
también un estimador de la paternidad
correlacionada (i. e. de la probabilidad
de que dos semillas muestreadas en la
misma madre tengan tfambién el mismo
padre) y, por tanto, del nimero de
padres efectivos (N,,). Por Gltimo, el
célculo de Fgr entre pares de madres
situadas a distancias conocidas permite
el célculo de distancias promedio de
polinizacién efectiva (d) mediante el
ajuste de funciones de probabilidad
(kernel) de dispersién. Para ello hay que
muestrear con un disefio optimizado
para andlisis de autocorrelacién espa-
cial (Fig. 3) que ofrezca la posibilidad,
ademds, de inferir distancias de disper-
sién histéricas que puedan compararse
con las medidas de dispersién actuales
(Heuertz et al., 2003).

Las implicaciones para la conserva-
cién de estos trabajos son inmediatas,
ya que permiten medir con precisién
qué repercusién tiene la pérdida de los
hdabitats en el mantenimiento de la
diversidad genética a escala histérica,
asi como la estructura actual del paisa-
ie en la capacidad de las especies para
dispersar sus genes. Y es que las fases
méviles de las plantas (polen y semillas)
contienen las claves para la subsisten-
cia de las poblaciones en el espacio y
en el tfiempo.
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