
La relación genética entre Canarias y el “enclave continental Macaronésico” vista a través de la diversidad genética 

de las especies de Androcymbium (Colchicaceae).

El análisis de agrupamiento bayesiano (Fig. 1), el análisis de componentes principales (Fig. 2) y el dendrograma 
UPGMA (Fig. 3) muestra una relación más estrecha entre el endemismo de las islas orientales (A. psammophilum) y 
su congénere continental (A. grmineum), que entre el primero y el endemismo de las islas occidentales (A. hierrense).
Así 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 diferenciación genética (F ) entre las ST

poblaciones de las islas orientales es mucho menor que la que se detecta entre las poblaciones de las islas 
occidentales (Tabla 2). Las barreras geográficas que presentan las islas occidentales actúan incrementando la 
diferenciación genética, mientras que en las islas orientales la inexistencia de accidentes montañosos significativos 
se traduce en una escasa diferenciación genética en las poblaciones actuales.
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INTRODUCCION

La relación entre las Islas Canarias y el llamado “enclave continental Macaronésico” ha sido ampliamente 
investigada en estudios que han indicado una elevada relación florística y taxonómica entre estas dos regiones. Sin 
embargo, la comparación de la variación genética entre endemismos insulares y sus congéneres continentales es 
extremadamente rara, a excepción de algunos casos. Además, la mayoría de las investigaciones se caracterizan 
por un pobre muestreo, tanto en el número de poblaciones, como en la representatividad de la distribución de los 
taxones estudiados, o el número 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 
a cabo en el Jardín Botánico Viera y Clavijo y en otros grupos avalen la tesis de que muchos endemismos de las 
islas Canarias orientales se hallan más próximos genéticamente a sus congéneres del enclave macaronésico 
continental que a los de las islas Canarias occidentales. Entre los objetivos del proyecto figuran la estimación 
cuantitativa del intercambio de biodiversidad vegetal entre Canarias y Marruecos; la evaluación de la posible 
contribución de la flora canaria a la composición florística del continente africano.
Una de los géneros seleccionados en este proyecto es Androcymbium, que presentan tres taxones endémicos de 
las islas Canarias (A. psammophilum Svent., A. hierrense A. Santos subsp. hierrense y A. hierrense A. Santos 
subsp. macrospermum Reifenb) y dos especies en el “enclave continental Macaronésico” (A. gramineum (Cav.) 
Macbride y A. wyssianum Beauverd & Turrett)
.

MATERIAL Y MÉTODOS
Muestreo

254 individuos pertenecientes a 14 localidades de Androcymbium psammophilum, A. hierrense 
A. hierrense subsp. macrospermum y A. gramineum fueron muestreadas en las islas Canarias y en el “enclave 
continental Macaronésico” y mantenidas en gel de sílice hasta la extracción del ADN (Tabla 1).

Microsatélites
La extracción de ADN se llevó a cabo siguiendo el protocolo modificado de 2xCTAB (Doyle & Doyle, 1987) y la 
subsiguiente purificación se realizó con un Kit comercial (Gene Elute PCR Clean Up Kit - SIGMA). Se aislaron y 
caracterizaron 15 microsatélites, de los cuales 10 generaron productos de amplificación polimórficos y fueron 
seleccionados para el posterior análisis. Las amplificaciones se realizaron en placas de 96 pocillos en los que se 
cargaron 20ngr de ADN, 0.40 ìM dye-labelled M13 primer, 0.25 ìM tailed-reverse primer, 0.034 ìM M13 tailed-
forward primer, así como 1.25 unidades de Taq DNA polymerasa, 2 mM Tris-HCl, 20 mM (NH4)2SO4, y 0.2 mM de 
cada dNTP. Las amplificaciones se llevaron a cabo utilizando  el siguiente ciclo de temperaturas: desnaturalización 
a 94°C (2´), seguido de 17 ciclos de amplificación: desnaturalización a 92°C (30”), hibridación a la temperatura de 
anillamiento del primer (disminuyendo 1ºC en cada ciclo) (30”) y elongación a 72°C (30”); a continuación 25 ciclos 
de amplificación:  92ºC (30”), 44ºC (30”) y 72ºC (30”), y un periodo de extensión final a 72ºC (5´).  
Los productos de PCR fueron detectados utilizando un secuenciador ABI 3130XL, y el tamaño de los fragmentos 
fue determinado usando el programa GENEMAPER v 4.0 (Applied Biosystems, Inc.), que permitió identificar el 
perfil de picos de alelos de cada locus y asignar un genotipo a cada individuo considerando su naturaleza diploide.

Análisis de datos
La matriz genotípica fue introducida en el software Transformer-4 v. 2.0.2 (Caujapé-Castells et al. 2013) que 
permite exportar datos a diferentes programas de análisis de datos genéticos. Los índices de diversidad (A, AE, Ho 
y He) y diferenciación genética (F ) así como el Análisis de Componentes Principales fueron realizados en el ST

programa GENEALEX 6.5 (Peakall and Smouse, 2006).Un dendrograma UPGMA a partir de 100 matrices basado 
en la distancia genética de Nei (1978), generadas con el programa MSAT (Dieringer and Schlötterer 2003), fue 
construido utilizando el software PHYLIP v3.6 (Felsenstein 2005).

Se realizó un análisis de agrupamiento Bayesiano mediante el software STRUCTURE 2.3.4 (Pritchard et al., 
2000), asumiendo un modelo de mezcla y frecuencias alélicas independientes. El valor más probable de 
poblaciones inferidas para el conjunto de los datos (254 individuos, 10 loci, 14 poblaciones) fue de 3 (K=3).

 

subsp. hierrense, 

A. gramineum (Cav.) Macbride A. psammophilum SventA. hierrense A. Santos

RESULTADOS Y DISCUSIÓN
Los índices de diversidad  genética muestran una menor variabilidad en las especies insulares que en su 
congénere continental, siendo en general esta diversidad  baja en relación con otros endemismos insulares 
canarios.

Androcymbium psammophilum parece estar genéticamente más relacionada con sus congéneres 
continentales (A. gramineum) que con los táxones de las islas occidentales (A. hierrense)

Las barreras geográficas que presentan las islas occidentales actúan incrementando la diferenciación 
genética, mientras que en las islas orientales la inexistencia de accidentes montañosos significativos se 
traduce en una escasa diferenciación genética en las poblaciones actuales

Los análisis genéticos muestran una clara diferenciación entre las dos subespecies de Androcymbium 
hierrense 
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CONCLUSIONES

Tabla 1. Relación de poblaciones analizadas y diversidad genética detectada. N: tamaño de la muestra, 
A: número medio de alelos por locus, AE: número de alelos exclusivos, Ho: heterocigosidad observada, 
uHe: Heterocigosidad esperada.

Tabla 2. Coeficiente de diferenciación genética (F ) entre pares de poblaciones de Androcymbium analizadas. Se muestra el valor ST

medio de F entre las poblaciones dentro de cada isla. ST 

Figura 2. Analisis de componentes principales basado en las  

frecuencias alelicas obtenidas con 10 loci microsatelites 

nucleares en 14 poblaciones naturales de Androcymbium.

Figura 3. Dendrograma UPGMA basado en la distancia genética (Nei, 1978), 
incluyendo valores de bootstap, de las poblaciones de Androcymbium 
analizadas.

Figura 1. Localización y asignación genética a los grupos (K=3)  inferidos por el análisis bayesiano, 
poblaciones de Androcymbium analizadas.
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