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INTRODUCCION

La relacion entre las Islas Canarias y el llamado “enclave continental Macaronésico” ha-sido ampliamente
investigada en estudios que han indicado una elevada relacion floristica y taxondmica entre estas dos regiones. Sin g 's'as Canarias
embargo, la comparacion de la variacion genética entre endemismos insulares y sus congéneres continentales es
extremadamente rara, a excepcion de algunos casos. Ademas, la mayoria de las investigaciones se caracterizan
por un pobre muestreo, tanto en el numero de poblaciones, como en la representatividad de la distribucion de los
taxones estudiados, o el numero de efectivos recolectados. Por lo que carecemos de un indicador adecuado para
medir la alta diversidad genética detectada en la flora Canaria. En este sentido el proyecto ENCLAVES desde una
perspectiva multidisciplinar pretende ampliar el conocimiento de ambas floras y cuantificar, por vez primera, el nivel
y sentido del intercambio de biodiversidad vegetal entre ambas regiones, después de que investigaciones llevadas La Gomera
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islas Canarias orientales se hallan mas proximos genéticamente a sus congéneres del enclave macaronesico .
continental que a los de las islas Canarias occidentales. Entre los objetivos del proyecto figuran.la estimacion
cuantitativa del intercambio de biodiversidad vegetal entre Canarias y Marruecos; la evaluacion de la posible
contribucion de la flora canaria a la composicion floristica del continente africano.
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Una de los géneros seleccionados en este proyecto.es Androcymbium, que presentan tres taxones endémicos de Y

las islas Canarias (A. psammophilum Svent., A. hierrense A. Santos subsp. hierrense y A. hierrense-A.-Santos 1Comss o Bades

subsp. macrospermum Reifenb) y dos especies-en €l “enclave continental Macaronésico” (A. gramineum (Cay.) 3Catilo |
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Figura 1. Localizacion y asignacion genética a los grupos (K=3) inferidos por el analisis bayesiano, de las
poblaciones de Androcymbium analizadas.

El analisis de agrupamiento bayesiano (Fig. 1), el analisis de componentes principales (Fig. 2) y el dendrograma
UPGMA (Fig. 3) muestra una relacion mas estrecha entre el endemismo de las islas orientales (A. psammophilum)y
su congenere continental (A. grmineum), que entre el primero y el endemismo de las islas occidentales (A. hierrense).
Asi mismo los datos genéticos muestran una diferencia significativa en la estructura de la variabilidad genética entre
las poblaciones de las islas occidentales y orientales. En este sentido, la diferenciacion genética (F,;) entre las

poblaciones de las islas orientales es mucho menor que la que se detecta entre las poblaciones de las islas
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S (Pl S S A. grafainelggiitzdy.) Macbride occidentales (Tabla 2). Las barreras geograficas que presentan las islas occidentales actuan incrementando la
diferenciacion genética, mientras que en las islas orientales la inexistencia de accidentes montafnosos significativos
se traduce en una escasa diferenciacion genética en las poblaciones actuales.

MATERIAL Y METODOS
Muestreo
254 individuos pertenecientes a 14 localidades de Androcymbium psammophilum, A. hierrense subsp. hierrense, 0.20 o
A. hierrense subsp. macrospermum y A. gramineum fueron muestreadas en las islas Canarias y en el “enclave = 045 e
continental Macaronésico” y mantenidas en gel de silice hasta la extraccion del ADN (Tabla 1). ‘;3 Q Bmmodiiants 2 oo
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La extraccion de ADN se llevo a cabo siguiendo el protocolo modificado de 2xCTAB (Doyle & Doyle, 1987) y la e gocome T o | S L Ja 'y
subsiguiente purificacion se realizé con un Kit comercial (Gene Elute PCR Clean Up Kit - SIGMA). Se aislaron y % 009 | — of Lisas 7.0 &""
caracterizaron 15 microsateélites, de los cuales 10 generaron productos de amplificacion polimorficos y fueron S% -0.10 . |{°°“"° _ T SN
seleccionados para el posterior analisis. Las amplificaciones se realizaron en placas de 96 pocillos en los que se g O come | —
cargaron 20ngr de ADN, 0.40 uM dye-labelled M13 primer, 0.25 uM tailed-reverse primer, 0.034 uM M13 tailed- ° o = — e i
forward primer, asi como 1.25 unidades de Taqg DNA polymerasa, 2’ mM Tris-HCI, 20 mM (NH4)2S04,y 0.2 mM de Q%} - T hedr
cada dNTP. Las amplificaciones se llevaron a cabo utilizando el siguiente ciclo de temperaturas: desnaturalizacion @ 0.20 : o
a94°C (27), seguido de 17 ciclos de amplificacion: desnaturalizacion a 92°C (307), hibridacion a la temperatura de °_’-/ ot e 010 ) 0w
anillamiento del primer (disminuyendo 1°C en cada ciclo) (30”) y elongacion a 72°C (30”); a continuacion 25 ciclos 020 7T 4 omponent 7 61%)
de amplificacion: 92°C (30”),44°C (30")y 72°C (30”), y un periodo de extension finala 72°C (5°). !

Los productos de PCR fueron detectados utilizando un secuenciador ABI 3130XL, y el tamafio de losfragmentos ~ Figura 2. Analisis de componentes principales basado en'las  Figura 3. Dendrograma UPGMA basado en la distancia genetica (Nei, 1978),
fue determinado usando el programa GENEMAPER v 4.0 (Applied Biosystems Inc ), que permitidligeritificar g  frecuencigs) alslicas obienidas con IR, miprpsaieytes Rl RS GO Bgig p gl SOl aliel) e
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Analisis de datos
La matriz genotipica fue introducida en el software’ Transformer+4 v. 2.0.2 (Caujapé-Castells et al. 2013) que
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permite exportar datos a diferentes programas de analisis de datos genéticos. Los indices de diversidad (A, AE, Ho — o000 % 0 " 1 24
y He) y diferenciacion genética (F,;) asi como el Analisis de Componentes Principales fueron realizados en el Montaia Lag] ~ 0.147 0162 P s
programa GENEALEX 6.5 (Peakall and Smouse; 2006).Un dendrograma UPGMA a partir de 100 matrices basado Hermigua — — szl oo 0.109
en la distancia genética de Nei (1978), generadas con el programa MSAT (Dieringer and Schlotterer 2003), fue Tl & 2 G 0459 T
construido utilizando el software PHYLIP v3.6 (Felsenstein 2005). o hesa %55 i T ElETEE G 6k
Corralejo 0.329 0.324 0.422 0.391 0.451 0.472 0.000 0 o 03 5
Se realizo un analisis de agrupamiento Bayesiano mediante el software STRUCTURE 2.3.4 (Pritchard et al., Cotills 0277 0248 0340 0321 0379 S| || —
2000), asumiendo un modelo de mezcla y frecuencias alélicas independientes. El valor mas probable de Lajares —_— EE GEEE BEER BAR T N
poblaciones inferidas para el conjunto de los datos (254 individuos, 10 loci, 14 poblaciones) fue de 3 (K=3). P . i - Gags. | M moee @ass 1 060
Especie Poblacién N A AE Ho He Famara 0.244 0.204 0.286 0297  0.350 0354  0.051 0.020 0.048 | 0039 0.000
A. Hierrense A. Santos Mufique 0.126 0.091 0.192 0220  0.288 0254  0.166 0.110 0173 | 0047 0.083  0.000
Don Pedro 23.33 2.50 0 0.12 0.28 |
[_’%’ T — 3250 283 1 0.08 0.26 Agaf:ilr 0.305 0.293 0.347 0.357 0.390 0.413 0.197 0.152 0.190 0.182 0.170 0.181 0.000
- Montafia 8 67 200 0 0.21 0.24 Boujdour 0.324 0.285 0.366 0.335 0.384 0.396 0.195 0.138 0177 0.164 0.165 0.163 0.059 0.000
y Laguna Tabla 2. Coeficiente de diferenciacion genética (F¢,) entre pares de poblaciones de Androcymbium analizadas. Se muestra el valor
medio de F4,entre las poblaciones dentro de cada isla.
I Hermigua 15.33  2.00 0 0.14 0.20
"”fff‘ﬁ’ Taguluche 7.00 1.33 0 0.11 0.13 CONCLUSIONES
. yf W Androcymbium psammophilum parece estar genéticamente mas relacionada con sus congeneres
- La Dehesa 11.17 1.67 0 0.03 0.10 e . : ) : . ,
© continentales (A. gramineum) que con los taxones de las islas occidentales (A. hierrense)
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Corralejo 10.33 1.83 0 0.19 0.21 % genética, mientras que en las islas orientales la inexistencia de accidentes montanosos significativos se
Cotillo 7.17 267 1 0.32 0.33 traduce en una escasa diferenciacion genética en las poblaciones actuales
Lajares 24.83 1.83 0 0.23 0.18
.o Los analisis genéticos muestran una clara diferenciacion entre las dos subespecies de Androcymbium
Arrecife 6.00 2.33 0 0.17 0.38 Ye hiorr i S
Famara 7.17  2.33 0 0.27 0.33
Mufique 3.33 217 0 0.29 0.39
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