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BIODIVERSIDAD GENETICA DE ORGANISMOS
MARINOS EN H. PARQUE NACIONAL DE CABRERA:
APLICACIONES PARA LA CONSERVACION

ENRIQUE MACPHERSONY*, MIKEL BECERRO!, RAFAEL COoMAl, CRUZ PALACIN?,
MARTA Pascuatr3, Xavier TUrRONY 2 Y IOSUNE Uriz!

RESUMEN

Se estudid ladiversidad genética delas poblacionesde varias especiesrepreseiitativasdel bentosmarino
(esponjas, cnidarios, ascidias, equinodermos y peces) del Parque Nacional de Cabrera. Se utilizaronmar-
cadores moleculares de tasa de mutacidii altay evolutivamente neutros (microsatélites)y, en algunos
casos, genes mitocondriales. Los muestreos se realizaron dentro del Parque y variaszonasdelasislasde
Mdlorcae Ibizay alolargo dela costa peninsular. Nuestros resultados indican que numerosas especies
deinvertebradossésiles y algunos peces, que forman una parte esencial delosecos stemasrocososdel Par-
que, estan genéticamenteaislados de las zonas adyacentes. Ello implica quelasfaseslarvarias o adultas
de estas especies no provieiien mayoritariamente delas zonas proximas al Parque (ni siquiera delaisa
deMallorca)sino del propio Parque. Esdecir hay un elevado nivel deautoreclutamiento. Por lo tanto, la
desaparicion de estas poblacioiiesen el Parque tendria una lenta recuperacion.

Palabrasclave: microsatélites, autoreclutamiento, especiescripticas, aislamiento genético, bentoslitoral.

SUMMARY

Tlieyresence and abundance o key and emblematic speciesisone o tliemain criteriafor evaluatioii
d natural yarks success. Despite tliere have been arecent effort towards the study o functional as-
pectsd the ecosystem, the capacity o tlie populations to survive unexpected changes eitlier o natu-
ra and of anthropogenic origin hasnot been examined. This study has analyzed the genetic diversity
o tlie populations o several representative species of tlie Cabrera National Park marine benthos,
mainly invertebrates (sponges, cnidarians, crustaceans and echinoderms) and fisliesusing molecular
inarkers (microsatellitesand mitochondrial genes) that allow to distinguish at fine level (evenat indi-
vidual level) the different hapl oty pes present in a popul ation. The sainpleshave been carried outin tlie
Park asin adjacentislands (Mallorcaand Ibiza) and along the peninsular coast. Wehave found than nu-
merous invertebrate species (sponges, ascidians and the gorgonian Paramuiricea clavata) and some fishes
(e.g. Tripterygion delaisi) are gelietically isol ated froin adjacent areas, with ahigh level of self-recruitment.
Tlusstudy hasassesstlie population capacity to withstand change in tlie ecosystems, sucli asthose ex-
pected within tliefraine of global change. Therefore, the study will provide judgment elements to im-
prove conservatioii and management yolicesof Natioiial Parks.

Key words: microsatelites, self-recruitment, cryptic species, gelieticisolation, litoral benthos.

ICentro de Estudios Avanzadosde Blanes (CSIC).Acces CalaSt Francesc, 14.17300 Blanes (Gerona).
IDepartmento de BiologiaAnimal (Invertebrados), Facultad de Biologia, Univesidad de Barcelona Avenida Diago-
nal 645. 08028 Barcelona

3Departmento de Genética, Facultad de Biologia, Univesidad de Barcelona. AvenidaDiagonal 645.08028 Barcel ona.
* email: macpherson@ceab.csic.es

135



MACPHERSON, E. Y cOLs.

INTRODUCCION

B buen o mal funcionamiento de un Parque Na-
tural se ha venido evaluando tradicional mente,
en una primera fase, por la presencia y abun-
dancia de especiesclave 0 emblematicas. Poste-
riormente los estudios se suelen dirigir hacia
aspectos maés funcionales, como por gjemplo €
andlisisdelacapacidad reproductiva de estases-
peciesy € reclutamiento o incorporacion dein-
dividuos juveniles a las poblaciones, asi como a
lapreservacionintegral del hébitat. Aunque estas
aproximaci onesson correctasy necesarias, no tie-
nen en cuenta la capacidad de las poblaciones
parasobrevivir acambiosimprevistosen |oseco-
sistemas, tanto si son de origen antropogénico
como natural. Por tanto, no permiten evaluar su
vulnerabilidad de una manerarealista.

B estado actual de desarrollo de las técnicas de
marcaje molecular permite un andlisis mas
exacto del estado de "'salud de las poblaciones,
asi como de su capacidad de asimilar cambios
potencial esintroducidos en sus l-idbitats. Bl estu-
dio de marcadores molecul ares permite respon-
der a preguntas sobre la diversidad genética, la
estructura y laconectividad delas poblacionesy
el flujo génico, que dependen delacapacidad de
dispersiony dela™lustoria”" de las especies. Co-
nocer el nimero de alelos intercambiados entre
poblaciones —flujo génico- y sus efectos a nivel

local y regional es una aproximacion basicaen
muchos campos de investigaci 6n ecol 0gica, par-
ticularmente en biologia dela conservacién. En con-
diciones optimas, e flujo génico introduce
nuevos polimorfismos en las poblaciones, au-
mentando el tamafio efectivo de las mismas. Es
decir, su capacidad para resistir cambios azaro-
sos en la frecuenciade alelos, disminuyendo la
deriva genética por azar y generando nuevas
combinacionesde genes sobrelas cualeslasaec-
cion puede actuar. El conocimientode la estruc-
tura de las poblaciones proporciona, por tanto,

directricesmuy valiosas paralas estrategias de
conservacion y lagestion delos espaci osnatura-

les (AVISE1998; LOCKWOOD et al. 2002; RUG-

GIERO d al. 2002).

En ecosistemas marinos, sin embargo, |os estu-
diosdediversidad y flujo genéticos son todavia
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poco frecuentes, especialmenteen el caso de log
invertebrados. Es por lo tanto, especia mentein-
teresanteir ampliando el banco de datos genético
(poblacionales)del mayor nimero posibledees
pecies. Ello es ademas muy recomendable en
aquellas que resultan ser clavebien por su vul-
nerabilidad frente a presiones antropogénicas,
bien por su papel determinante en el funciona-
miento y en la estructura de |os ecosistemas.

En este proyecto se ha analizado |a diversidad
genética delas poblacionesde diversas especies
representativas del bentosmarino del Parque Na
cional de Cabrera, principa menteinvertebrados
(esponjas, uudarios, equinodermosy crustaceos)
y peces. Se han utilizado para ello marcadores
moleculares de tasa de mutacién atay evoluti-

vamente neutros (microsatélites), que permiten

discriminar aun nivel fino (incluso individual)
los distintos hapl oti pos presentes en una pobla
ciony € grado de conectividad con las pobl acio-
nes de &reas adyacentes. ASmismo, paraestudiar
lataxonomia delasespeciesconsideradasy lade-
teccién de posibles especiescripticas se utiliza-
ron marcadores mitocoi-idridles. Todo €lo
permitiradeterminar el aislamiento genético del

Parque Naciona de Cabrera y, por lo tanto, la
vulnerabilidad ante cambiosi mprevistos,yasean

naturales o de origen antropogénico. Asimismo,

proporcionara una informacion valiosa sobre la
taxonomia molecular de diversas especies.

MATERIAL Y METODOS

Muestreos

Losinuestreos se realizaronen lasépocasen que
las diferentes especiesno estaban en reproduc-
cién (principalmenteen el caso delas especiesin-
cubadoras) para evitar la amplificacion de ADN
embrionario. Se recolectaron un minimo de 50
g emplares de cada especie a diferei-itesescalas
espaciales para asegurar €l muestreo correctode
las poblaciones. Las zonas elegidas dentro del
Parquefueron: Cova Blava, Cap deSa Carabassa,
Tlot I'Imperial, EISEStels, Cap de LIebeig, NaFo-
radada, L'Olla y Zona del Port. |gualmente se
muestrearon variaszonasde" control" exteriores
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al Parque situadas en lasislasdeMallorcaelbiza

alo largo de la costa peninsular: Costa Brava
(Gerona), Cabo de Palos (Murcia),Cabo de Gata
(Almeria), y la Herradura (Granada). Los mues-
treos seefectuaron durante los dos primerosarios
y en cada campafiade muestreo intervinieronun
minimo de tresbuceadores.

Especies estudiadas

Se ha estudiado la estructuragenética de pobla-
ciones de las siguientes especies: ascidias
(Pycnoclavella communis, Pseudodistoma crucigas-
ter, Cystodytes dellechiajei), esponjas (Crambe
crambe, Phorbas tenacior, Spongin agaricing), equi-
nodermos (Paracentrotus lividus, Marthasterias
¢lacialis), cnidarios (Paramuricea clavata), crusté-
ceos (Palinurus elegans) y peces (Apogon imberbis,
Diplodus vulgaris, Mullus surmuletus, Oblada me-
lanura, Serranus cabrilla, Symphodus tinca, Trip-
terygion delnis).

Elaboraciony andlisis de las genotecas
de microsatélites

S=obhivieron genotecasenriquecidas enloci mi-
crosatélitesparatodas|asespeci essel eccionadas,
excepto e aguellas (por ejemplo, Pycnoclavella
communis, Apogon imberbis, Diplodus vulgaris, Mu-
lus surmuletus, Oblada melanura) ya obtenidaspor
€l equipo investigador en otros proyectos. Poste-
riormente seidentificaronlosloci con €l nivel de
variabilidad adecuado, se disefiaron cebadores
especificos para dlos, y se optimizaron |as con-
diciones de amplificacién de cadainicrosatélite
paralos posterioresensayos.

Un ensayo de microséatelites consiste en una am-
plificacion mediante PCR realizada sobre ADN
gendmico molde -la muestra problema- utili-
zando un par de cebadores especificos previa-
mente identificados y de corta longitud
(generalmenteveintebases). Losproductos dela
amplificacién son fragmentos de ADN que, de-
bido alaaltavariacione-i la talladel microsaté-
lite, producen bandas de distinto tamafio que se
separan en un gel de agarosa. Para detectar 1os
fragmentos, el gdl setifie con bromuro deetidio.
Sin einbargo, para poder separar fragmentos
cuya talla difiere solamente en una o dos bases

es necesario separarlosen geles de acrilamida o
en un secuenciador automéatico.

Las bandas que constituyen € genotipo de cada
individuo o "huella dactilar” (fingerprint) pre-
sentan generalmente herencia codominante (ya
que tanto €l alelo paterno como e materno son
amplificados)y son reproducibles. Paraasegurar
la reproducibilidad es preciso que & ADN pro-
blemasea de adtacalidad -sinimpurezas-y que
su concentracidi-i se estimecon precision.

En una e ectroforesis,se separan los productos de
PCR correspondientesa cada individuo para un

numero deloci que puedevariar entre 5y 10 (de-

pendiendo delos nivelesde variabilidad presen-

tes en cada loci). AS se obtienen genotipos

muliilocus paracadaindividuo, loscuales permi-

ten establecer la frecuenciaaéica de cada locus

para cada poblacion. Un andlisisestandar de ge-

nética de pobl aciones permite entonces determi-

nar si las frecuencias aélicas de poblaciones
colectadas en distintos puntos son estadistica-
mente diferentes.

Posteriormente seevaltia lamagnitud deladife-

renciacion entre pobl acionesmediante |a estima-

cion de indices de fijacién alélica. Estos indices
varianentreceroy uno y representanla probabi-

lidad de que un alelo determinado se encuentre
- el 100% (seha fijado por deriva genética) de
una poblaciony en un 0% en otra. Ello indicaria
gue no existeflujo génico alguno entre estas po-

blaciones. 5in einbargo, es muy poco probable
que estesea € caso para cualquierade las espe-

ciesobjeto de este estudio. M ediantemicrosatéli-

tes es mas comtin encontrar indices de fijacion
del orden de 2-3%, estadisticamente distintos de
cero, loscualesreflgjanun flujo genético muy s

ducido o nulo (dependiendodel niimero de ge-

neracionestranscurridasdesdelainterrupcién de
dicho flujo). Un indice de fijacion no distinto de
cero reflga panmixia (flujogenético activo entre
poblaciones/ generaciones). Tedricamente, basta
que un solo individuo por generacion migre
entre dos poblaciones(y se reproduzcacon éxito
d-i la poblacion a la que migra) paraimpedir la
divergencia genética entre ellas y producir me-
diante este analisis indices que no son diferentes
decero.
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Con los datos de los distintos marcadores gené-
ticos se analizarala estructura aélica, la estruc-
tura haplotipica y las secuencias nucleotidicas
(segunel marcador) y se obtendran datos pobla-
cionales(F, Nm, etc.) paraestudiar diversidad,
diferenciacion poblacional, flujo génico y estruc-
turareproductora (diferenciacion reproduccion
clonal/sexual eninvertebrados mediante micro-
satélites).

Para el estudio de los pardmetros poblacionales
(NEI,1987) se usaran | os programas Sites (HEY &
WAKELEY, 1997), y DnaSP (ROZAS& ROZAS,
1997). Parala particion delavariabilidad desde el
nivel del individuo hastad nivel de zonade estu-
dio se usard un andlisismolecular de la varianza
(AMOVA) (EXCOFFIER et al., 1992) con el pro-
gramaArlequin (SCHNEIDER et al., 1997).

Para diferenciar entre historia de la poblacion y
estructura de la misma se realizara un andlisis
anidado deladistribucion delavariacion gené-
tica (TEMPLETON, 1998;) usando €l programa
GeoDis 2.0 (POSADA et al., 2000).

Analisis delosdatospoblacionales

Laestructura genética delas poblaciones se ana-
lizé obteniendo el valor esperado de F,. entre
pares de poblaciones cuando no hay diferencia-
cion genética calculado a partir de 10,000 per-
mutaciones al azar y utilizando el programa
GENETIX v.4.02. Losvalores de Fg-permutados
se compararon con los observados para estimar
la probabilidad de que el valor observado fuese
mayor o igual al esperado si no hay diferencias
poblacional es. En todoslos casos se utilizé la co-
rreccion de Bonferroni.

Tasas de autor eclutamiento

H nivel de autoreclutamiento solo se estudio en
una delas especies de peces (Tripterygion delnisi).
Semuestrearon reclutas (n=50) en el Parque Na-
cional de Cabrera, y se utilizaron poblacionesde
referencia de Mallorca, Menorca, Formentera,
Cap de Creus, Tossadel Mar, Blanes, Columbre-
tes, Cabo dePalos, Cabo de Gata, laHerraduray
Tarifa(n=30-50 ejemplares de cadalocalidad). De
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cada g emplar se obtuvo un pequefio trozo de
aleta que se conservo en alcohol absoluto. E]
DNA total se extrajo mediante el protocolo Che-
lex 10% (Estoup et al ., 1996).

Se utilizaron los 10 inicrosatélites obtenidos an-
teriormentepor & equipoinvestigador (Carreras-
Carbonell et a., 2006). El material obtenido se
analizé con un secuenciador automatico ABI
3700 del Servicio Técnico de la Universidad de
Barcelona. Los alelos se midieron mediante €
software GENESCAN y GENOTYPER, con un
marcador de tamafios CST Rox 70-500 (Bio-Ven-
tures Inc.).

harto7 goa datl espés ok 08 Y “Bsavank

(Ho) se calcularon utilizando el programa GE-
NECLASS2. La diferenciacion genética entre lo-

dades se est uhhzando 1 valor de Fst
ONRIGHT 1969; WEIR& COCKERHAM 19843
Lasignificaciondelas diferenciasentre frecuen-
ciasalélicasse calculocon el test exactode Fisher
(programaGENEPOP).

Laasignacion delosreclutas a cada poblacion de
referenciase realizo mediante €l programa GE-
NECLASS2 (PIRY et al., 1999). Para detectar los
individuosno asignados se utiliz6 el algoritmo
de PAETKAU ¢ al. (2004) tras 10° simulaciones.
Los ejemplaresfueron asignados a una determi-
nada poblacion cuando la probabilidad erainfe-
rior a 0,05 o cuando existia una probabilidad
elevada de que un ejemplar seasignaraamasde
una poblacion.

Deteccidn de especies cripticas

En aquellos grupos de organismos (ascidias, es-
ponjasy peces) donde se conociala existenciade
diferencias genéticas entre organismos de dife-
rentes zonas del Mediterraneo, se secuenciaron
diversos genes mitocondriales (COl, 165, entre
otros) con € fin de delimitar lasdiferenciasy es-
tablecer la existencia de especies ctipticas. Estos
andlisis serealizaron en especiesdelos géneros:
Ascidias (Pseudodistoma, Pycnoclavelln, Cystody-
tes), Esponjas(Scopaling), y Peces (Tipterygion).
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RESULTADOS

Elaboraciony andlisisde las genotecasde
microsatélites

Se obtuvieron genotecasenriquecidas de 5 espe-
cies. El niimero deloci polimorficosobtenidos fue
diferente para cada especie: Spongia agaricina (8),
Paramuricea clavata (8), Paracentrotus lividus (9), Pa-
linurus elephas (15)y Serranus cabrilla (12). Asi-
mismo, & nimero medio de alelos por locusy la
heterozigosidad media observada fue diferente
para cadaespecie (Tablal). Lacomposiciondelos
loci seencuentraenlostrabajoscorrespondiei-ites

Especie Loci micros.

Spongia agoricina 8
Paramuriceo clavata 8
Paracentrotus lividus 8
Palinurus elephos 15
Serranus cabrilla 12

(CARRERAS-CARBONELL & d., 2006, PALERO
& PASCUAL, 2008; AGELL & dl., 2009; CALDE-
RON et a., 2009; NOYER et d., 2009). Para otras
especiesconsideradas en el proyectose utilizaron
las genotecas enriquecidas elaboradas en otros
proyectos por miembrosdel equipo investigador:
Crambe crambe (DURANet d., 2004), Pycnoclavella
communis (PEREZ-PORTELA & TURON, 2008),
Phorbas tenacior, Trypterygion delnisi (CARRERAS-
CARBONELL ¢ al., 2004), Symphodus tinca (GA-
LARZA ¢ al.,2006), Mullus surmuletus (GALARZA
et a., 2006), Apogon imberbis (GALARZA & al.,
2007), Diplodus vulgaris y Oblada melanura (RO-
QUESe 4., 2007).

Numero medio de alelos Heterozigosidad media

por lacus observada
4,25 0,364
5,63 0,479
210 0,469
20,0 0,789
2,5 0,657

Tabla1. Especiesdonde se obtuvierongenotecas enriquecidas,indicando &l nimero deloci, nimero mediode alelos por locusy la

heterozigosidad observada.

Tablel. Listd specieswith enriched genomiclibrary, including number o loci, averagenumber o aleles per locusand averageob-

served heterozygosity.

Analisisde losdatos poblacionales

Seobservéuna elevad variabilidad genética enlas
diferentesespecies estudiadas, tanto en términos
de polimorfismo por poblaciony locus, como de
heterozigosidadobservaday esperada. Asimismo
se observaron valores significativos de falta de
equilibrio Hardy-Winbergen algunas poblacioi-ies.
H andlisisdelos" cuellosde botella"* mostro que
no existian en ninguna poblacion cuando se uti-
liz6 el modelo "two-phase mutation model
(TPM)", pero si se detectaron " cuellosde botella™
recientesen algunos casos (§. Serranus cabrilla)
cuando se utilizaron los modelos “infinite allele
model (TAM)” o "stepwise mutation model
(SMM)" (véanse las referenciasindicadas ante-
riormente, para unainformacion més detallada).

Las comparaciones entre pares de poblaciones
(Fgp) paralas diferentes poblacionesy especies
analizadas oscilaronentreOy 0,131. EnlaTabla 2

seindican algunas delas diferencias observadas
entre las poblaciones de Cabrera y de algunas
zonas adyacentes.

Se observé que lamayor parte deinvertebrados
sésiles (esponjas, cnidarios y ascidias) tenian una
fuerte estructuracién poblacional, siendo dife-
rentes|as poblacionesdel Parque Nacional delas
delaisade Mallorcay costas de la Peninsula.
Esta estructuracién no no era tan marcada, sin
embargo, en peces. No obstante, Tripterygion de-
Inisi si estaba muy diferenciado entre Cabreray
Mallorca, asi como con el resto de localidades.
Los demés peces mostraron una similitud entre
lasidlas Baleares, pero siendo generalmente dife-
rentes con las poblaciones Peninsulares. Lalan-
gosta mostré un elevado flujo genético entre las
diferentes poblaciones.

En peces, cuando se compararon las poblacioi-ies
deCabrera conlasde otras zonasdelacostape-
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Especie Cabrera-Mallorca Cabrera/Costa Brava-Blanes Cabrera/Cabo de Gata
Pseudodistoma crucigaster P<0,05 P<0,05 (2)
Spongia agaricina (2) P<0,05 P<0,05
Crambe crambe P<0,05 P<0,05 P<0.05
Phorbas tenocior P<0,05 P<0,05 P<0.05
Paramuricea clavata P<0,05* P<0,05 P<0.05 (1)
Paracentrotus lividus (2) P<0,05 (2)
Palinurus elephas ns ns ns (3)
Serranus cabrilla ns P<0,05 P<0,05
Diplodus vulgaris ns ns ns
Mullus surmuletus ns P<0,05 P<0,05
Oblada melanura ns P<0,05 P<0,05
Tripferygion delaisi P<0,05 P<0,05 P<0,05
Apogon imberbis ns P<0,05 P<0,05
Symphodus tinca ns ns ns

Tabla2. Significacion delas diferenciasentre poblacionesde distintas especies. Seindican |os pares de comparacionessignificati-
vas (P<0,05) y no significativas(ns).Lasignificacionde |as comparacionesse eval ué tras aplicar la correccion de Bonferroni.

Table2 Significativedifferencesamong populations d the studied species. Significative (P<0,05) and non-significative (ns) pair-wise

comparisonsare shown alter Bonferroni correction.

(DEn esta especiese compararon con poblacionesalternativas (1bizay Cabo de Pal 0s).

(2) en procesode andlisis.
(3) Se compar6 con una poblaciénde Vaencia

ninsular, seobservo unaclaradiferenciacionge-
nética(Tabla2), asi como unafuerteinfluenciade
los frentes ocednicos (1) Frente Almeria-Oran,
queseparalaspoblacionesde Herradura y Cabo
de Gata, y (2) Frente Bdear, que separa Cabrera
de Blanes (véaseGALARZA et a., 2009).

Tasas de autoreclutamiento

La tasa de autoreclutamiento solo se estudio en
Tripteygion delaisz. Como eraesperable,al ser una
especiecon unafuerteestructuraci onpoblacional,
latasade autoreclutamiento fue proximaal 70%.
Es decir, el porcentajede reclutasasignado signi-
ficativamentea la poblacion del Parque es muy
elevada. H resto delosreclutasfueasignadoa po-
blacionesde Mdllorcay costaPeninsular.

Deteccion de especies cripticas

Losestudiosfilogeogréaficosdelos diferentesgru-
pos estudiados indicaron la existencia de espe-
cias cripticas en ascidias, esponjas y peces. En
peces, se detecto una especiegemelade Triptery-
gion tripteronotus, deformaquelosejemplaresde
lasislas Baleares y sur de la peninsula Ibérica
pertenecenaunaespeciedistinta (T.tartessicum),
que se diferencié de T. tripteronotus hace unos 3
millones de afios (CARRERAS-CARBONEL Let
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al., 2007). Las diferenciasmorfol 6gicas mas evi-
dentes son €l tamarfio del ojo y e tamafio de los
radios dorsalesen los machos (Figural).

En cuanto alas ascidias, en el caso de Pseudodis-
toma crucigaster se observéen Cabreralaexisten-
ciadedosvariedades crométicas, amarillay gris,
mientras que en Mallorca se encontraba una va-
riedad naranja. Los estudi os genéticosmostraron
que la forma amarilla y gris pertenecian a la
mismaespecie, mientrasquelaformanaranjaes
tabaclaramentediferenciaday constituiaotraes-
pecie. Igualmente, se pudo constatar que la
especie Clavelina nana citada previamentelaida
de Cabreraeraenrealidad unamezcladedoses-
peciesde otro género, Pycnoclavellacommunis (es-
pecie nueva que se ha descrito con material de
Cabreray otros puntos del Mediterraneo occi-
dental) y Pycnoclavella awurilucens. También se
pudo constatar que |as variedades azul y verde
de Cystodytes dellechiajei, presentes ambas en Ca-
brera, son en realidad dos especies diferentes.

Asimismo, graciasa uso de marcadoresmolecu-
lares sedetectaron tresnuevasespecies del género
Scopalina (S.blanensis. S. ceutensis, y S, canariensis),
que habian pasado inadvertidas en estudiosmor-
foldgicos tradicionales (BLANQUER & URIZ,

Proyectos deinvestigacionen parques nacionales. 2005-2008

A - B

Figural. Especiescripticasnuevas descritasalo largo del proyecto. A: Pseudodistoma crucigaster, B: Pycnoclavellacommunis, C: Sco-
palina blanensis,D. Tripteygion tartessicum.

Figure1. Cryptic new speciesdescribed during the present project.A: Pseudodistomacrucigaster, B: Pycnoclavella communis, C: Sco-
palina blanensis,D. Tripterygiontartessicuin.
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2007).Hasta |afecha se habia considerado que la
especiebal ear era S lophyropoda Schmidt, perolos
resultados encontradosindican que setratade una
especie nueva (S. blanensis BLANQUER & URIZ,
2007). H estudio de caracteresdiagnosticos (mor-
fologicosy esquel éticos) paradiferenciar lasespe-
ciesmuestra quelos caracteresmas relevantesen
estegrupo deespeciesson el color externo, lacom-
plejidaddel esqueletoy el tamaiio delasespiculas.
(BLANQUER & URIZ, 2007).

DISCUSION

B objetivo general del estudio ha sido determi-
nar ladiversidad genética enreclutas, juveniles y
adultos de las poblaciones de especiesrepresen-
tativas de esponjas, cnidarios, crustaceos, equi-
nodermos, ascidiasy peces del Parque Naciona
de Cabrera. Ello hacontribuido apredecir lavul-
nerabilidad y capacidad de adaptacion del Par-
quefseiite a cambios antropogénicos 0 naturales.
En el proyecto se pretendia, ademaés, responder a
una serie de preguntas generales sobre la estruc-
turagenética y conectividad delas poblacionesde
diferentes especies marinas del Parque, asi como
sobre la congruencia entre |a capacidad de dis-
persion potencia (estimadaapartir del tipoy du-
raciondelavidalarvaria) y real (estimadaapartir
delaestructura geiiéticade | as poblaciones).

Algunos invertebrados, con larvas lecitotroficasy
decortavidaplanctonica (g.Cranmibe crambe, Pa-
ramuricea clavata, Pseudodistoma crucignster) mues-
tran una fuerte estructuracion, con poblaciones
aisladas claramente de las existentes en las
demésidlas Balearesy laPeninsula. Esta misma
pauta se observa en algunos peces (Tripterygion
delaisi), cuyas|arvas estan pocosdias en €l plank-
ton (18-21dias, RAVENTOS & MACPHERSON,
2001) y muy proximas @ litoral (loqueimplicarfa
una menor capacidad de dispersion). Sin em-
bargo, otros peces (Symphodus tinca) con caracte-
risticas larvarias similares no presentan dicha
diferenciacion. Ello implica que la conectividad
entre poblaciones no esta rel acionada solamente
con laduracion delavidalarvaria 0 desu proxi-
midad al litoral. Existen otras caracteristicasbio-
I6gicas como la posicidon de las larvas en la
columnade agua, que parecen tener un papel im-
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portante en la conectividad entre poblaciones
(MACPHERSON& RAVENTOS, 2006).

En general, estafatade conectividad y lasadap-
tacioneslocalesllevan auna divergenciagenética
entre las poblacionesde Cabreray las deméasislas
Balearesy el continente. En otras palabras, Ca-
brera encierra un patrimonio genético propio en
este tipo de especies. S estos resultados son ex-
trapolados a otras especies sésiles, con €l mismo
tipo de desarrollolarvario, por jemplo, ascidias,
esponjas, cnidarios, briozoos, numerosos molus-
cos y poliquetos, asi como algunos peces, quetie-
nen sus larvas muy proximas ala costa, puede
considerarse que las poblaciones del Parque Na-
cional de Cabreraestan significativamente aisa
dasy tienen un alto riesgo de desaparecer frente
aperturbaciones masivas yasean detipo natural
0 antropogénico. Por €l contrario, aquellas espe-
ciescon larvas con una mayor capacidad dedis-
persion (langosta, muchos peces), no muestran
diferenciacion genética. Ello indica que estan
bien conectadas con lasdeotrasislasy, por tanto,
|asespecies gozan de una buenacapacidad desu-
pervivencia gracias ala posibilidad de recoloni-
zacioiiesa partir delarvas de otros|ugares.

Como resultados adicionales, |os estudios mole-
culares han permitido detectar |a existencia de
especiescripticasy nuevas paralaCienciaen los
siguientes grupos: ascidias (Pseudodistoma cruci-
gaster, Pycnoclavella spp, Cystodytes dellechiajei), €s-
ponjas (Scopalina spp), y peces (Tripterygion
tartessicum). Todo ello indica, no solo que enla
taxonomia de estos grupos existen importantes
lagunas, sino también que laelevada diversidad
del Mediterraneo, considerado como uno delos
"liot-spots” en biodiversidad del planeta (MAC-
PHERSON, 2002), puede ser més elevada delo
que pensamos.

Conclusiones/recomendaciones: Estos resulta-
dos tienen importantes consecuenciasen la ges-
tion del Parque, asi como en otras zonas de
nuestro litoral. Nuestros resultados indican que
numerosas especiesdeinvertebradossésiles y al-
gunos peces, que forman una parte esencial de
los ecosistemas rocosos del Parque Nacional de
Cabrera, estdn genéticameiite aislados de las
zonas adyacentes. Elloimplica que lasfases lar-
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varias 0 adultas de estas especies no provienen
mayoritariamente de |as zoiias proximas al Par-
que (" " siquiera de laislade Mallorca). Es decir
hay un elevado nivel de autoreclutamiento. Por
lo tanto, la desaparicidn de estas poblaciones en
el Parque tendria una dificil recuperacién por
medios "naturales”. En algunas especies, como
la gorgonia Paramuricea cnvntn, con una sola po-
blacién en Cabreray con muy escasarepresenta-
cién en las islas Baleares, estas caracteristicas
genéticas pueden tener consecueiiciasgraves, ya
que un deterioro de su poblacion implicariasu
desaparicién irreversible (amenos que se reali-

cen trasplantes artificiales). Estasituacion podria
darse también en otras especies con larvas leci-
totréficasy con escasaabundanciaen el Parque.
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