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RESUMEN

La utilizacién racional de un recurso natural renovable bajouna perspectiva sostenible es uno
de los objetivos de gestion y manejo m4s pretendidos de las dltimas décadas. Desgraciadamen-
te, este objetivo queda con frecuencia en una mera declaracion de intenciones. Las especies
cinegéticas constituyen un conjunto en las que se ha pretendido aplicar el criterio de utilizacién
sostenible. La multiple vertiente utilitaria que ofrecen: e.g., deportiva, coleccionista (trofeos),
alimentaria o incluso la ganadera, les ha facilitado su supervivencia e incluso su expansién.
Dentro de este contexto, la cabra montés ibérica (Capra pyrenaica hispanica Schinz, 1838),
ademds de ser un endemismo ibérico, retine gran parte de los requisitos antes expuestos. A
finales del siglo XIX y principios del siglo XX, su situacién era critica, encontrdndose en el
abismo de la extincién. Su drea de distribucidon quedo relegada a cuatro nicleos montafiosos
aislados y sus tamaifios poblacionales no superaban las decenas de individuos. El cambio en la
politica conservacionista y cinegética de la segunda parte del siglo XX cambi6 la tendencia y
ha hecho posible que en la actualidad se puedan contabilizar més de 30 nicleos y una cabaiia
préxima a los 30.000 ejemplares. Con el presente trabajo, se ha pretendido integrar el pasado y
el presente de la cabra montés como base para predecir su futuro y con ello disefiar unos pro-
gramas de conservacion, manejo y uso desde un punto de vista sostenible. El conocimiento de
la distribucién pasada, presente y su abundancia, junto con una serie de capas de informacién
(uso de suelos, vegetacién, efectos antropogénicos -urbanizaciones-, estado de conservacidn,
litologia, modelo digital del terreno, etc.) y su derivados (rugosidad, pendientes, densidad de
habitantes, etc.) sobre una unidad de resolucién de 50x50 m, facilit6 la elaboracién de una serie
de modelos predictivos de tipo logistico que han permitido, ademds de su ajuste a la situacién
actual, elaborar unos mapas de ocupacién potencial de la especie asi como de los posibles
corredores de intercomunicacion. Este proceso fue posible mediante la aplicacién conjunta de
SIG vy estadistica convencional. Como componente objetivo verificador e independiente de
este proceso, se llevd a cabo un estudio de variabilidad genética y de identificacion de haplotipos
en el genoma mitocondrial, de mas de 360 cabras distribuidas por toda la geografia, mostrando,
a la vez que una marcada convergencia con el modelo predictivo, una excelente capacidad para
verificar y corregir las hipdtesis iniciales. El engarce de las dos vias de aproximacion, se ha
mostrado como una herramienta potente y resolutiva en la gestién y manejo de un recurso
natural renovable tan carismético como la cabra montés ibérica.

Palabras claves: SIG, biologia molecular, manejo de recursos naturales.

ABSTRACT

One of the main challenges of this millennium is to establish a rational budget between species
conservation and their sustainable use. This approach must be supported by robust methodology,
which allows us to design a proper management program. Two of these tools are the GIS and
Molecular Genetics. The Spanish ibex (Capra pyrenaica hispanica) is an endemic species
distributed over south and east Spain. Above 90% of the world population is located in the
Andalusia County (Southern Spain). This is our study area. The species was near extinction at
the beginning of last century. During the 1930 and 1940 decades, the distribution area was

12



SIG y biologia molecular

restricted to 4 mountain nuclei. The total population size was estimated to be a few dozen. At
present and, after application of a few national conservation programs (including a sustainable
use as game species), the Spanish ibex population is now over 30.000 individuals, distributed
in more than 30 nuclei. In this paper we have integrated information from the past and present
(distribution area, geology, topography, geomorphology, vegetation, etc.). We have designed a
logistic-GIS based prediction model, which accurately predicts over the 80% of the present
distribution. Additionally, the models informs us about the potential areas which satisfy the
basic ecological requirements (food, plant cover, refuges, etc.) of this species. Through molecular
genetics studies from 360 ibex, at least 11 DNA mitochondrial haplotypes (on cyt b) were
observed. Some haplotypes are shared among some nuclei but many others are spatially restricted
to others. These results suggest the long time isolation of the historic nuclei and the efficiency
of some ecological bridge/corridor areas for facilitating the colonisation of the new one. Both
results are supporting the observed distribution patterns predicted by the logistic model. Finally
we propose the beneficial effects of the ibex conservation program for other species (umbrella
conservation effect).

Key words: GIS, molecular biology, natural resources management.

INTRODUCCION _ Caza.
, ) - Fragmentacién de poblaciones
A nivel mundial, el 71% de los taxa de (metapoblaciones).

caprinidos silvestres tienen algtin tipo de
amenaza (cf. Shackleton 1997). En situa-
cidn critica se encuentran el 8% de las es-
pecies, el 23% estdn amenazadas, el 40%
son vulnerables, un 28 % tienen bajo ries-
go de amenaza o peligro y un 1% se co-
nocen insuficientemente. Las amenazas
mas frecuentemente identificadas son:

- Incremento de las poblaciones huma-
nas y sus efectos secundarios (e.g., ma-
yor demanda de recursos alimenticios,
incremento de infraestructuras, etc.).

- Pérdida y deterioro de habitat por la
expansion de la agricultura, silvicultura

El tamafio numérico no siempre es el
criterio mds importante para decidir el
estado de amenaza de una poblacién. La
dispersion y el grado de aislamiento de
las poblaciones de un taxén pueden ser
criticos. E.g.: dos poblaciones, cada una
con varios cientos de ejemplares con pe-
quefos intercambios, est4n a menudo
menos amenazadas que una metapobla-
cién del mismo tamafio global pero dis-
tribuida en tres o0 mds nicleos totalmente
aislados (e.g., Beier 1993, Possinghan et
al. 1994, Akcakaya et al. 1995). Este fe-

y ganaderia (e.g., sobrepastoreo y ramo- némeno de aislamiento poblacional ha
neo). sido reconocido por la UICN como una
- Epizootias: e.g., de sarna sarcoptica, ~ nueva de categoria de amenaza (cf.
queratoconjuntivitis, etc. Shackleton 1997).
- Comercio desmedido (carne, piel, Los restos fésiles y las pinturas rupes-
Cuernos). tres, distribuidas ampliamente por toda la
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geografia ibérica, evidencian que la es-
_pecie era abundante y estaba extensamen-
te distribuida por toda la Peninsula du-
rante el Paleolitico y el Neolitico. Des-
pués de la ultima glaciacién, y sobre todo
en el dltimo milenio, la especie se hizo
menos frecuente, quedando restringida a
diferentes zonas o regiones montafiosas
(Alados 1985, Fandos 1989). Esta reduc-
cién del drea de distribucién coincidié con
un incremento de la presién humana (bien
directamente, o por sus actividades), sien-
do particularmente agresiva en los ulti-
mos 150 afios.

En Andalucia, el resultado de esta eta-
pa fue la reduccién del 4rea de distribu-
cién de la especie a nicleos montafiosos
aislados (Sierra de Cazorla, Sierra Neva-
da, Serrania de Ronda, Tejeda y Almijara)
y auna disminucion dramética del nime-
ro de efectivos poblacionales. A partir de
la segunda mitad del siglo XX, el cambio
de actitud en la politica de conservacién,
el estado de amenaza en que se encontra-
ban las poblaciones y el alto interés cine-
gético de esta especie endémica, hicieron
posible que en Andalucia, 40 afios des-
pués, y a partir de escasas docenas de
ejemplares localizados en 4 nicleos geo-
graficos, hoy en dia podamos hablar de
més de 30.000 ejemplares dispersos por
mds de 30 nucleos diferentes. Sin embar-
go, dado que la expansion de la especie
se produce a partir de un reducido niime-
ro de ejemplares, ya que originalmente al-
gunos nucleos contaban con no mds de
dos decenas de ejemplares, para hacer una
gestion racional y de futuro resulta im-
prescindible incorporar informacién so-
bre su estructura genética.

La formulacién de procedimientos
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adecuados para la gestion de las pobla-
ciones de animales silvestres depende en
gran medida del conocimiento previo de
su estructura genética (Travis & Keim
1995). Asi por ejemplo, la transferencia
de animales de unos territorios a otros
puede ser inadecuada o incluso causar
graves dafios, especialmente si la pobla-
cién de origen es genéticamente distinta
a la poblacién en la que dichos animales
son liberados. Los marcadores genéticos
son ademds ttiles en el seguimiento del
trdfico migratorio de las poblaciones
(Baker et al. 1990, Baker & Palumbi
1994), asi como en el control del flujo de
genes entre las distintas poblaciones de
una especie determinada.

Ante esta nueva situacién emergen tres
preguntas de interés fundamental para co-
nocer la futura viabilidad de la especie:

- Sien la segunda mitad del siglo XX
y sobre todo en los dltimos 20 afios, se ha
producido un aumento de los efectivos
poblacionales y paralelamente una clara
expansion de su area de distribucion geo-
gréfica ;como ha tenido lugar?. ; Qué nue-
vas posibilidades de expansion tiene la
especie en Andalucia?.

- Si las poblaciones actuales proceden
de unos cuantos ejemplares ;cémo afec-
ta o podrd afectar este presumible “cue-
llo de botella” genético a la viabilidad de
la especie?. (Es posible identificar los
nucleos donantes?. Si es asi, ;es posible
seguir los flujos genéticos?.

- (Qué ventajas nos da la aplicacién
sinérgica de dos herramientas tan dispa-
res como los SIG y la Genética
Molecular?.

Para contestar estas preguntas nos he-
mos planteado dos grupos de objetivos ba-
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sados en otros tantos tipos metodoldgicos:

Mediante la aplicacién de SIG:

- Construccién y evaluaciéon de un
modelo predictivo de la capacidad de aco-
gida de habitat.

- Aplicacién del modelo para la iden-
tificacién de nuevas dreas susceptibles de
ser colonizadas/habitadas por la cabra
montés.

Mediante la aplicacion de técnicas de
Genética Molecular:

- Realizar una caracterizacién genéti-
ca de las poblaciones y de los organis-
mos que las componen.

- Establecer criterios que permitan la
diferenciacién de las distintas poblacio-
nes que puedan identificarse sobre la base
de sus caracteristicas genéticas.

- Determinar, cuando ello sea posible,
las corrientes de flujo genético entre las
distintas poblaciones.

MATERIALES Y METODOS

El area de actuacion de este estudio es
toda la Comunidad Auténoma de Anda-
lucia, situada en el sur de Espafia y la es-
pecie a aplicar nuestra metodologia: la
cabra montés ibérica (Capra pyrenaica
hispanica Schinz, 1838).

1.- Metodologia seguida en el estudio de
SIG.

a) La abundancia de la cabra montés
como base del estudio

Para conseguir la informacién bésica se
planificé un muestreo sistemético de to-
das las 4reas donde se tenia conocimien-
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to de la presencia tradicional de la espe-
cie asi como de todas aquellas que
presumiblemente (bien por informacién
previa, probabilidad o azar) presentaban
cierta posibilidad de albergar la citada
especie. También se llevo a cabo una en-
cuesta sobre 5.000 cotos de caza o explo-
taciones cinegéticas para confirmar, de
forma independiente, las observaciones.

En cada drea o nicleo se llevo a cabo
un muestreo de las poblaciones de cabras
monteses mediante transectos lineales.
Estos transectos estaban repartidos
sistemdticamente en cada nicleo de dis-
tribucién y disefiados con el objetivo de
muestrear los principales tipos de hébi-
tat.

La informacién recogida sobre la
abundancia de la cabra montés, ha sido
de tipo cuantitativo, salvo en los casos de
baja densidad de cabras. Bajo estas cir-
cunstancias no era posible llevar a cabo
una estima de la densidad. Como la den-
sidad no fue posible estimarla en todos
los nicleos (al haber muy pocos indivi-
duos observados), se consider6 la densi-
dad como un item mé4s de la abundancia
relativa y de esta forma se incorporo a la
matriz de datos.

Las transformaciones de los datos, co-
berturas y andlisis geogréficos, que se de-
tallan a continuacion, se han realizado con
el paquete de programas del Sistema de
Informacién Geografica IDRISI (Clark
Labs, USA). Las delimitaciones de las
dreas muestreadas entre 1995 - 98 fueron
digitalizadas sobre los mapas del Servi-
cio Geografico del Ejército, escala 1:
200.000. A continuacién, la cobertura
vectorial de los poligonos digitalizados
fue relacionada con la base de datos del
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censo y se generaron los mapas de pre-
sencia y abundancia de la cabra montés
en Andalucia (Fig. 1).

b) Adquisicion y adecuacion de la carto-
grafia digital
Se han manejado, actualizado, modifica-
do, reclasificado las siguientes cobertu-
ras digitales:

- Modelo Digital del Terreno (MDT),
cedido en 1997 por el Sistema de In-
formacién Ambiental de 1a Agencia de
Medio Ambiente (SinambA) en for-
mato raster, resolucién 50 m.

- Mapa de Ocupacién del Suelo 1991,
un derivado del proyecto CORINE-
Land Cover, generado a través de im4-
genes del satélite Landsat TM y me-
jorado con informacidén auxiliar por
SinambA a 100 clases. Formato
vectorial.

- Espacios Protegidos en Andalucia,
SinambA (1997, escala original
1:50000), formato vectorial.

- Nucleos de Poblaciéon en Andalucia,
SinambA. Formato vectorial.

- Municipios de Andalucia, SinambA.

- Carreteras de Andalucia, Direccion
General de Carreteras. Junta de An-
dalucia. 1997.

- Vias férreas, Direccion General de Ca-
rreteras. Junta de Andalucia. 1998.

- Red hidrolégica, Direccién General de
Carreteras. Junta de Andalucia. 1997.

- Litologia, Universidad de Sevilla.

- Morfogénesis, Universidad de Sevilla.

Las coberturas fueron importadas y
convertidas a formato raster, con una re-
solucién de 50 m, para ser procesadas con
el programa IDRISI.
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c¢) Elaboracion de la cartografia deriva-
da y diserio del muestreo

Caracteristicas del relieve

Los mapas “Pendiente” y “Rugosidad” del
Terreno fueron generados a partir de la
altitud (MDT). IDRISI permite el cilculo
de la pendiente alrededor de cada pixel,
considerando los 4 pixeles de encima, de
abajo y de ambos lados, lo que se conoce
como “rook’s case procedure”. La altitud
y la pendiente no explican completamen-
te por si mismas los cambios topograficos,
por lo que es importante, sobre todo con
respeto a la accesibilidad, contemplar la
frecuencia de cambios de direccion en la
pendiente. Este ha sido el motivo de la
generacion de la cobertura de la rugosi-
dad del terreno. Se ha generado a través
de un programa escrito en turbo PASCAL,
que calcula la desviacién estandar de los
desniveles de un pixel con su vecino del
Norte en un kernel de 5*5 pixeles suman-
do la desviacion estandar de los desnive-
les con el vecino del Oeste en el mismo
cuadro.

Ocupacion del suelo
Las 100 clases de la cobertura basica fue-
ron reducidas a 40 clases, manteniendo en
gran parte la especificacion de la vegeta-
cion natural y agrupando sobre todo las
clases de superficie edificada y cuerpos
de agua. _
Ademés, y de acuerdo con la experien-
cia de las personas més involucradas en
los censos de la cabra montés, se hizo una
valoracién de cada una de las 40 clases
segun su presunto valor bajo los aspectos
de “capacidad de oferta de forrajeo”, “re-

produccién” y “refugio”. Se asigné a cada
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clase un valor del rango entre -2 (=muy
malo) y +2 (=muy bueno). Multiplicando
los valores de las tres coberturas y dando
mads peso a los aspectos de reproduccion
(*2) y refugio (*3) se generd una nueva
cobertura “valor” con valores en el rango
entre -12 (=muy malo) y +12 (=muy bue-
no). De esta manera se convierte la co-
bertura categdrica (40 clases) en una nue-
va (“valor de la vegetacion™), que preten-
de sintetizar en un valor aspectos tan re-
presentativos de la historia natural de un
animal como son la alimentaci6n, refugio
y reproduccion.

Efectos antropicos:

- Espacios protegidos: Las 5 clases (Par-
que Nacional, Parque Natural, Paraje
Natural, Reserva y no protegido) han
sido reclasificados para formar un
mapa binario del estatus de proteccién
(protegidos o desprotegidos).

- Edificaciones: Mediante un filtro (pro-
grama en turbo Pascal) se calculf la
superficie poblada (%) en un radio de
5, 10 y 20 km alrededor de cada pun-
to de muestreo.

- Densidad de poblacién: Nimero de
habitantes/km? en un municipio. La
base de datos del mapa de municipios
fue completada con la informacion
publicada por el Instituto Nacional de
Estadistica (INE), Madrid: Poblacion
de derecho, patr6n municipal rectifi-
cado, 1990.

- Carreteras y Ferrocarriles: Se gene-
raron iméagenes de distancia a estos
objetos.

- Hidrologia: Se generaron imédgenes de
distancia a rios y a embalses y lagu-
nas.
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Morfogénesis y litologia

Las clasificaciones originales se reduje-
ron a 10y 13 clases, para la morfogénesis
y la litologia, respectivamente. 1: Fluvio
— Coluvial, 2: Fluvio - Mareal, 3: Edlica,
4: Denudativa, 5: Karstica, 6: Estructu-
ral, 7: Periglaciar, 8: Volcénica, 9: Lito-
ral, 10: Submarina, O: No definida, 1: Are-
nas/Areniscas, 2: Calizas Margosas, 3:
Calizas Dolomias, 4: Coluviales Conglo-
merados, 5: Margas, 6: Otros materiales
sedimentarios, 7: Pizarras y Esquistos, 8:
Calizas Metamorficas, 9: Filitas, 10: Ro-
cas Intrusivas 1, 11: Rocas Intrusivas 2,
12: Rocas Intrusivas 3, 13: Rocas Volcé-
nicas.

d) Disefio y tipo de muestreo
Puesto que uno de los objetivos funda-
mentales era poner de manifiesto la capa-
cidad de seleccién de habitat de la cabra
montés, el primer paso fue disefiar un tipo
de muestreo que permitiera comparar y,
en su caso poner de manifiesto, las dife-
rencias entre las zonas ocupadas y no ocu-
padas por las cabras. Para ello se distri-
buyeron aleatoriamente 1.000 puntos de
muestreo dentro y otros tantos fuera de
las zonas de presencia de la cabra. Con
este disefio se hizo un anélisis general de
las caracteristicas de los lugares en que
se ha detectado la cabra montés frente a
las caracteristicas de toda Andalucia.
Como la distribucién observada de la
cabra montés en Andalucia estd particu-
larmente ubicada en el Centro y Este, la
marcada ausencia en las provincias mas
occidentales recomendaba que el
muestreo se hiciera menos extensivo en
el espacio (para reducir heterogeneidad).
Manteniendo el mismo disefio anterior-
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mente descrito (1.000 dentro + 1.000 fue-
ra de los nucleos de distribucién), se re-
dujo el area de andlisis a la de la distribu-
cién de la cabra montés a final del siglo
XIX. Esta drea corresponde, aproximada-
mente. a la confinada al Este de una linea
imaginaria Norte- Sur que pasa al Este del
Estrecho de Gibraltar. De esta forma la
matriz inicial de 2.000 puntos qued re-
ducida a 855. Es en estos puntos que se
procedio a recuperar la informacién de
cada cartografia digital en sus localida-
des correspondientes. De este modo, 471
puntos quedaron dentro de los nicleos y
384 fuera de ellos.

e) Proceso analitico

El diferente origen de las poblaciones, as{
como su historia de colonizacion/extin-
cion determinan que, con la informacion
actual, no sea posible establecer para to-
dos los niicleos la dindmica poblacional
histérica y actual. Para superar este pro-
blema, se ha considerado, inicialmente, la
presencia/ausencia de cabra montés, y no
su abundancia relativa o su densidad. Una
vez establecida la presencia/ausencia de
la cabra montés en los diferentes puntos
de muestreo (dentro y fuera de los niicleos
poblacionales), se procedid a relacionar-
la con la informacién procedente de la car-
tografia disponible. Como la informacién
sobre la presencia de la cabra montés es
de tipo categorico, el analisis mas adecua-
do ha sido del tipo de regresién no lineal
(regresion logistica).

En primer lugar se llevé a cabo un ané-
lisis univariante de las variables
descriptoras de los habitat ocupados/pre-
feridos por las cabras. En un primer paso
se compararon, mediante la prueba «t» de
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Student, los valores medios de las distin-
tas variables (que no se desviaban de la
distribuciéon normal) en las 4reas donde
las cabras estaban presentes y ausentes.
Del mismo modo se aplic6 a las variables
que no se ajustaban a la normalidad; en
este caso se compararon sus distribucio-
nes de frecuencia mediante pruebas no
paramétricas (Prueba de Kolmogorov-
Smirnov y Mann-Whitney, Siegel 1956).

A continuacion y, mediante una aproxi-
macidén por modelos lineales generaliza-
dos (GLM) se elaboré un modelo
predictivo de la capacidad de seleccién de
hébitat de la cabra montés. GLM consti-
tuyen un amplio espectro de modelos en
los cuales, la regresién lineal es s6lo un
caso particular. De esta forma GLM faci-
litan un conjunto mds amplio de relacio-
nes entre la variable dependiente (o va-
riable respuesta) y la(s) variable(s)
independiente(s) o explicativa(s). GLM
ademds, permiten el empleo de funciones
de error aplicables en casos en los que no
lo es la distribucién normal. En sintesis,
un modelo GLM se define por tres com-
ponentes: un predictor lineal, una funcién
de error y una funcién de enlace. Un
predictor lineal (PL) se define como la
suma de los efectos de las variables ex-
plicativas:

PL= a+bx+cy+... en donde, a,b,c.... son
parametros o constantes estimados a par-
tir de los datos observados, mientras que
X, y.... son las variables explicativas o in-
dependientes. Estas tltimas, pueden ser
de tipo continuo o categéricas. La funcién
de error depende de la naturaleza de las
variables respuesta. Para datos categori-
cos, del tipo de presencia/ausencia (+/-)
la funcién de error binomial es la més
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adecuada y ésta ha sido la aplicada en
nuestro caso. La funcién de enlace, el ter-
cer componente de un modelo GLM es el
encargado de trasladar los cambios del PL
en la variable respuesta (dependiente).
Entre las alternativas posibles (logit,
probit, etc.), 1a funcién mds aplicada es la
logistica, que tiene la particularidad de
acotar los valores predictivos entre Oy 1.
Con este tipo de funcién de enlace, la pro-
babilidad de encontrar una cabra (respues-
ta +) es una funcién logistica (en forma
de S) cuando el predictor lineal es un
polinomio de primer orden. En su forma
m4s simple la funcién logistica se puede
expresar COmo:

p=(T)/(1+e")

donde p es la probabilidad de obtener
una respuesta positiva y e es la base de
los logaritmos naturales.

f) Proceso de seleccion de variables, ajus-
te y evaluacion del modelo

En primer lugar, fuimos incorporando
variables paso a paso y ajustamos cada
variable explicativa al modelo. Para ello
utilizamos los programas de Regresion no
Lineal (SYSTAT 7.0) y Logistic
Regression (BMDP:LR, Dixon 1990).
Cada variable probada y con contribucion
significativa (al menos del 5%) era inclui-
da en el modelo. Procedimientos tradicio-
nales como el andlisis escalonado paso a
paso (tanto en procedimiento “Forward”
como “Backward”, facilitaron la
preseleccién de variables predictoras y
permiti reducir su niimero inicial (27) a
sé6lo 10. No se han probado todas las con-
tribuciones de los términos cuadrticos o

cubicos, aunque si las de las variables més
significativas.

Una de las suposiciones basicas de un
andlisis de regresién es la independencia
de las observaciones y, la distribucion de
las observadas para la cabra montés, difi-
cilmente puede soportar esta independen-
cia, por lo que se han incluido la Latitud
y la Longitud en el modelo (y/o sus inte-
racciones) con el fin de analizar la auto-
correlacién espacial. A continuacion, se
evalué si las restantes variables explica-
torias (excluidas Latitud y Longitud) per-
manecian significativas. Este procedi-
miento es equivalente a extraer el efecto
del componente espacial (Bustamante

1997).
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Para el modelo seleccionado se calcu-
16 el porcentaje de clasificaciones correc-
tas y si esta clasificacion era significati-
vamente mejor que una al azar (Titus et
al. 1984). En el ajuste definitivo se llevo
a cabo un andlisis de los residuos. Me-
diante «Leverage»1 se midi6 la influen-
cia de las observaciones mas discordantes
sobre el ajuste del modelo y el estadistico
h (Hosmer & Lemeshow 1989).

2.- Metodologia seguida en el estudio de
Genética Molecular

Hemos utilizado distintos marcadores
moleculares, con una capacidad intrinse-
ca de discriminacidn suficiente para per-
mitirnos reconocer la estructura genética
de las distintas poblaciones sometidas a
estudio, asi como para poder desarrollar
de forma adecuada aspectos relativos,
entre otros, a la gestién de dichas pobla-
ciones, la conservacién de poblaciones
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con caracteristicas genéticas determina-
das, el control de la retirada e introduc-
cién de individuos en las poblaciones sil-
vestres, la catalogacién de individuos y
poblaciones, el control reproductivo y
mejora genética de las poblaciones de la
especie y la determinacién del flujo
genético natural entre poblaciones.

a) Los marcadores moleculares y el estu-
dio de la variabilidad en las poblaciones
de cabra montés

El estudio de los marcadores DNA con
dominio de locus sencillo permite un ele-
vado nivel de resolucién en el analisis de
la variacién genética en las poblaciones,
proporcionando una poderosa herramienta
para la comprension de los patrones y pro-
cesos microevolutivos. Sin embargo, la
tasa de mutacion de otros marcadores mo-
leculares puede ser suficientemente ele-
vada como para poder comparar pobla-
ciones que no se encuentran en contacto
genético frecuente. Asi, también seria
posible reconstruir la conectividad histo-
rica entre las poblaciones de Capra
pyrenaica hispanica consideradas, basan-
donos en la filogenia de su DNA
mitocondrial (mtDNA)(Avise 1994).

La comparacién de las distancias ge-
néticas con las distancias geogréficas (y
las hipétesis de colonizacién de los dis-
tintos territorios) podria indicarnos la in-
fluencia relativa del flujo genético y la
relacion filogenética en la estructura ge-
nética de Capra pyrenaica hispanica, ba-
sada en este caso en una parte del genoma
mitocondrial. De este modo a través del
estudio desarrollado deberiamos estar en
condiciones de responder a dos pregun-
tas basicas: 1) cual es el nivel de relaciéon
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genética de las distintas poblaciones an-
daluzas de cabra montes, y ii) si esta rela-
cién estd determinada por la propia histo-
ria evolutiva de la especie o es una conse-
cuencia del flujo genético contemporéneo.

El anélisis de los marcadores molecu-
lares de un niimero elevado de individuos
de una determinada especie rara o ame-
nazada, frecuentemente expuesta a la ex-
tincién, puede ser un proceso costoso en
tiempo y recursos, como consecuencia de
la baja probabilidad de deteccién de nue-
vas formas mutantes en una poblacién que
se encuentra lejos de su estado de equili-
brio.

Hemos apoyado nuestra investigacion
en la aplicacién de un método rapido y
eficiente destinado a la deteccién de va-
riantes de los haplotipos mitocondriales
raros, utilizando como marcador el gen
mitocondrial que codifica para el
citocromo b («cyt b») en las poblaciones
de Capra pyrenaica hispanica que radi-
can en el sur peninsular, que recientemente
se han visto sometidas a sucesivos proce-
sos de reduccidén y expansion tanto en su
densidad como en el drea geografica ocu-
pada por las mismas.

En la deteccién de mutaciones se han
venido utilizando frecuentemente tres mé-
todos que se basan respectivamente en las
diferencias conformacionales existentes
entre las secuencias normales y mutadas,
la posibilidad de cortar porciones
desapareadas en los hibridos
«heteroduplex» o que simplemente utili-
za la comparacién directa de las secuen-
cias nucleotidicas previamente obtenidas.
A partir de este punto, se han propuesto
en los ultimos afios una gran cantidad de
técnicas destinadas a la deteccion de mu-
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taciones puntuales, entre ellos destacare-
mos: «single strand conformation
polymorphism» (SSCP), «thermogradient
gel electrophoresis» (TGGE), «denaturing
gradient gel electrophoresis» (DGGE),
«chemical cleavage de mismatches»,
«mismatch repair detection»,
«heteroduplex analysis» (HA), etc.
(Cotton et al. 1998).

Todos los métodos anteriormente enun-
ciados presentan distintas limitaciones,
principalmente en el tamafio de los frag-
mentos que pueden procesarse en la bus-
queda de mutaciones puntuales sobre la
secuencia o en el grado diferencial en la
tasa de reconocimiento de las distintas
mutaciones. Una de las principales limi-
taciones de los métodos anteriormente
expuestos es el tamafio méaximo del frag-
mento de DNA que podemos analizar ade-
cuadamente, de menos de 200 pb (pares
de bases) en el caso de 1a SSCP, entre 200
y 300 pb en el HA y de menos de 600 pb
en DGGE. Ademas en SSCPy HA la sen-
sibilidad frente a determinados desaparea-
mientos («mismatches») depende de las
condiciones del ensayo. Por su parte el
andlisis en DGGE requiere la presencia
de una regién olignucleotidica de aproxi-
madamente 60 pb constituida por Gy C,
para alcanzar un nivel de sensibilidad ele-
vado. Las técnicas basadas en el corte
quimico pueden analizar fragmentos re-
lativamente mds largos, conteniendo mas
de 1 kb (kilobase).

b) Recoleccion de las muestras y extrac-
cion del DNA

Las cabras se muestrearon en diversas lo-
calidades de las provincias de Almeria,
Granada, Jaén, Mdlaga y Céadiz durante
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1996 y 1998. Las muestras bioldgicas se
tomaron de especimenes encontrados
muertos o abatidos durante recechos. Ello
determiné que la calidad de las muestras
obtenidas fuese muy variada, desde aque-
llas que mostraban una elevada calidad y
un alto rendimiento en su procesamiento
en las distintas técnicas de biologia
molecular empleadas, y aquellas que fi-
nalmente no pudieron incluirse en este
estudio al no haber podido obtener un re-
sultado satisfactorio al final del protoco-
lo de trabajo.

El DNA celular total lo aislamos y pu-
rificamos utilizando el procedimiento
estdndar de digestién en tampon de lisis,
extraccién con fenol-cloroformo y preci-
pitacién con etanol, modificadas a partir
de la descripcién realizada por Sambrook
et al. (1989). La concentracién y calidad
del DNA resultante se estimé mediante
espectrofotometria y visualizacién en
geles de agarosa al 0,7%.

c) Amplificacion del DNA 'y procedimien-
to de digestion con ribonucleasas

El ensayo de corte no radiactivo de RNA
(NIRCA: «Non-Isotopic RNA cleavage
Assay») es un método destinado a la de-
teccion de diferencias entre la secuencia
de bases de fragmentos de DNA funda-
mentado en la observacidn de que ciertas
ribonucleasas (RNasa A, RNasa 1 y
RNasa T1) son capaces de cortar eficaz-
mente una doble cadena de RNA en el
punto en el que una de las bases se en-
cuentra desapareada («mismatch») com-
puesta por una sonda de RNA hibridada a
una secuencia de RNA blanco equivalen-
te conteniendo mutaciones puntuales con
respecto a la primera. Este método fue
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originalmente descrito para «duplex»
DNA/RNA desarrollados al hibridar una
sonda de RNA perteneciente al tipo sil-
vestre marcado radiactivamente a molé-
culas diana de DNA de doble cadena.

En la actualidad este ensayo ha sido
adaptado en un formato no-radiactivo,
siendo la molécula sustrato para la diges-
tion de RNasa un «duplex» RNA/RNA,
desarrollado al hibridar transcritos RNA
complementarios correspondientes al tipo
silvestre con cada uno de los tipos expe-
rimentales. Dichos transcritos son gene-
rados mediante transcripcion in vitro a tra-
vés de la aplicacién de PCR (Polimerase
Chain Reaction) convencional o anidado,

- a partir de la utilizacién de cebadores de
PCR que contienen los promotores de los
fagos T7 o SP6, respectivamente, en con-
diciones que permiten la sintesis de pgr
de RNA.

Hemos amplificado mediante PCR ani-
dado un fragmento del gen que codifica
para la citocromo b («cyt b») del género
Capra. La primera ronda de amplificacién
la realizamos utilizando los cebadores
«SP6-forl» y «T7 -rev2», que correspon-
den respectivamente a las secuencias 5’-
ATT TAG GTG ACA CTA TAG GAT
CCCTCCTAGGAATTTGCyS5-TAA
TAC GAC TCA CTA TAG GGA TGT
TCG ACT GGC TG de 38-mer y 35-mer
respectivamente. En ella se genera un pro-
ducto de de 990 pb (pares de bases). A
partir de éste, en la segunda ronda de
amplificacion se produce un fragmento de
950 pb, flanqueado por los cebadores
Cytbcap-55’- ATGACCAACATC CGA
AAGACyCytbcap-35’-TTAGAAGGT
TGT TTT CAA TGG, y que fue el utili-
zado en el proceso de andlisis de corte de
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los heteroduplex RNA/RNA mediante
NIRCA. Dado que las RNA polimerasas
que vamos a utilizar durante la transcrip-
cién precisan de un corto promotor espe-
cifico para el inicio de la transcripcion,
las secuencias precisas se introdujeron con
los cebadores durante el proceso de am-
plificacion. De este modo, el cebador di-
recto SP6-forl contiene la secuencia
promotora para la RNA polimerasa del
fago SP6, de 20 pb de longitud, parcial-
mente superpuesta (en 3 bases) a la pro-
pia secuencia diana del cebador en la re-
£16n 5’ correspondiente del gen cyt b. Por
su parte, el cebador reverso T7-rev1 con-
tiene 20 pb del promotor de la RNA
polimerasa del fago T7, también parcial-
mente superpuesta (5 bases) al extremo
3’ de la region correspondiente en el gen
cyt b de la cabra montés. El fragmento
definitivo sobre el que aplicamos NIRCA
es el producto de una amplificacién por
PCR de una porcién de 910 pb, a la que
se le incorporan durante el proceso de
amplificacidn los promotores de transcrip-
cién correspondientes a las secuencias
reconocidas por la RNA polimerasa de los
fagos SP6 y T7 en las cadenas sentido y
antisentido, respectivamente. Por ello, el
producto final amplificado tiene una lon-
gitud de 941 pb, mientras que el RNA
transcrito presenta una longitud de 925
bases.

RESULTADOS

1.- El estudio del hdbitat y de los mode-
los predictivos de ocupacion

a) El hdbitat de la cabra montés en An-
dalucia. Una de los primeras interrogantes
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que se nos plantearon fue: jocupa la ca-
bra montés cualquier tipo de habitat? o
por el contrario, dentro de la superficie
de Andalucia, ;, prefiere unos lugares mas
que a otros?. Para responder a estas cues-
tiones se analizé separadamente la infor-
macion de las dreas con y sin cabras.

La superficie total de Andalucia ocu-
pada por la cabra montés es de unos 9.523
km?® (10,8% de Andalucia) distribuidos
en 50 nicleos. El tamafio medio de nu-
cleo es de 180 km? . De los 15.416 km?
de Espacio Protegidos en Andalucia, cer-
ca de la tercera parte (30,8%) est4 habita-
da por las cabras. El 49,8% de su hébitat
son Espacios Protegidos, fundamental-
mente Parques Naturales.

En cuanto a la densidad, el 59,1% del
drea de distribucién actual de la cabra
montés tiene una densidad superior o igual
a 1 cabra/km?. También se observa que
ocupan los lugares menos habitados y con
menor superficie de edificacion.

Desde el punto de vista geofisico, pre-
fieren las zonas montafiosas (Altitud me-
dia = 1.271 msnm), con pendientes mar-
cadas y bastante quebradas. Geomorfo-
logicamente, las dreas habitadas por las
cabras monteses son las estructuradas
(55,23% de 1a superficie), seguidas por las
karsticas (19,36%) y las denudativas
(16,57%).

La vegetacion que se asocia a estos
nicleos es mayoritariamente de tipo ar-
bustivo: Matorral (56,79% de la superfi-
cie), seguido de Matorral + Arbolado
(25,82%) y Arbolados de coniferas
(12,29%).

Los cultivos s6lo ocupan el 17.86% del
area de distribucion, frente al 46,9% que
ocupan éstos en el resto de Andalucia.
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Si analizamos su distribucion, respec-
to a la capacidad agricola, observamos que
las zonas con capacidad agricola excelen-
te, buena o moderada no son pricticamen-
te ocupadas, quedando relegadas a las tie-
rras Marginales y a las Protegidas.

Hasta aqui hemos visto algunos rasgos
descriptivos del area de distribucion ac-
tual de la cabra montés asi como aquellos
que los caracterizan y los diferencian del
conjunto de los habitats andaluces. En el
siguiente apartado, analizaremos la con-
tribucién detallada de los diferentes com-
ponentes estructurales de sus habitats y
elaboraremos, a partir de ellos, un mode-
lo predictivo de la distribucién potencial
de la cabra montés en Andalucia.

b) Modelo predictivo de la distribucion
geogrdfica. Una vez establecida la presen-
cia/ausencia de la cabra montés en los di-
ferentes puntos de muestreo (dentro y fue-
ra de los niicleos poblacionales), se pro-
cedi6 a relacionarla con la informacién
procedente de la cartografia disponible.
Como la informacién sobre la presencia
de la cabra montés es de tipo categorico,
el andlisis mds adecuado ha sido del tipo
de regresion no lineal (regresién logisti-
ca). Mediante esta herramienta se han
ajustado una serie de modelos. Entre €s-
tos solo describiremos el mas simple y
facil de aplicacién. Es menos robusto y
con menor capacidad predictiva que otros
mdas complejos y con mayor nimero de
variables (e.g., hay otro modelo con seis
variables que mejora el caricter clasifi-
catorio en un 5%), pero es el modelo sim-
plificado el de mas féicil interpretacién
biolégica y sobre todo que esté constitui-
do por un nimero minimo de variables



Soriguer et al.

(2) muy asequibles a los responsables de
su gestion (Altitud y Pendiente). Por este
motivo lo hemos llamado modelo simple
o simplificado. El niimero de variables que
participan en €l se ha reducido a sélo dos
y ademds son de fécil adquisicion. El cri-
terio seguido para la exclusién de varia-
bles ha sido que su contribucién al mode-
lo sea inferior al 2%.

La Tabla 1 muestra los resultados del
andlisis de regresion logistica en la que
se ha utilizado la presencia/ausencia de
cabra montés como variable dependiente
y la Altitud y Pendiente del terreno como
variables independientes.

TABLA 1. COEFICIENTES (COEF), ERROR
ESTANDAR (EE), ESTADISTICO (PRUEBA «t»
DE STUDENT) Y SIGNIFICACION DE LA RE-
GRESION LOGISTICA ENTRE LA VARIABLE
DEPENDIENTE (PRESENCIA/AUSENCIA DE
CABRAS MONTESES), LA PENDIENTE (GRA-
DOS) Y LAALTITUD (m). ESTOS RESULTADOS
CORRESPONDEN AL MODELO LOGISTICO
MAS SIMPLE (NUMERO MINIMO DE VARIA-
BLES).

Odds
Ratio

Limite
Inferior

Limite
Super

VARIABLE COEF EE. «t» P

CONSTANTE -5.790 0407 -14218  0.000

PENDIENTE 0.110 0013 8.191 0.000 L116 1.145  1.087

ALTITUD 0.005 0.000 13618 0.000 1.005 1.006  1.005

El cociente de la variable independien-
te, Altitud con respecto a su E.E es muy
grande, prueba «t» de Student = 13,618,
mostrandose como buen predictor de la
presencia/ausencia de cabra montés. La
segunda variable considerada en el mo-
delo, Pendiente del terreno (expresada en
grados), también lo hace de una forma sig-
nificativa (prueba «t» de Student = 8,191).
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Los estrechos intervalos de confianza, con
valores no incluyentes, aunque préximos
de la unidad, también confirman la con-
tribucién significativa de estas variables
al modelo reducido.

La mejora de este modelo con respec-
to a otro, en el que tinicamente participa-
ra el término independiente (constante),
es decir que todos los coeficientes menos
la constante fueran cero, es altamente sig-
nificativo (2*[LL(N)-LL(0)] = 640.854,
con 2 gl Chi-sq, p = 0,000. La versién
modificada de este Log Likehood, el co-
eficiente de «McFadden’s Rho-Squared»
= 0.545, también lo confirma.

Al evaluar su capacidad predictiva,
(ver la Tabla 2a), observamos que de los
471 puntos muestreados con presencia de
cabras monteses, 386 son correctamente
clasificados y 84 lo son incorrectamente.
De los 383 puntos muestreados sin cabras
monteses, 298 son correctamente clasifi-
cados y 84 incorrectos.

La proporcién de aciertos o €xitos pre-
dichos por el modelo es superior al 80%
(Tabla 2b). En cuanto a la ganancia que
este modelo tiene sobre otro generado al
azar, que asigne la probabilidad m4s baja
del limite inferior de confianza a todas las
observaciones, el modelo predice una ga-
nancia de 0,270 para la presencia de ca-
bras monteses y de 0,331 para la ausen-
cia. De nuevo podemos ver que es un
modelo bastante bueno. La sensibilidad
para detectar la presencia de cabras es del
0,821 y la especificidad (capacidad para
predecir la ausencia de cabras monteses )
es de 0,805. La proporcién de falsas refe-
rencias, o la fraccion del conjunto de si-
tios de muestreo en lo que se observan
cabras monteses y el modelo los clasifica
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como ausencia es 0,179. La proporcion
de falsas respuestas, o las clasificaciones
que el modelo predice con presencia de
cabras monteses estando éstas ausentes,
es 0,220.

TABLA 2. TABLA DE PREDICCION (2 a) DE PRE-
SENCIA/AUSENCIA DE CABRA MONTES
SEGUN EL MODELO LOGISTICO AJUSTADO
DE LA TABLA 1 Y PORCENTAJE DE
CLASIFICACION POR EL MODELO (2b).

TABLA 2a
CABRA +/- CM. (+) CM.(-)
CABRA (+) 386,714 84,286
CABRA(-) 84,286 298,714
PRED. TOTAL 471,000 383,000
TABLA 2b
CABRAS + - TOTAL
Correctas 0,821 0,780  0,8025
Exito indiv. 0,270 0,331
Total Correctos 0,803
Sensibilidad 0,821
Especificidad 0,780
FalsosCM (+) 0,179
Falsos CM (-) 0,220

Al estudiar los deciles de riesgo, ana-
lizando el ajuste entre la distribucion de
las probabilidades de prediccién del mo-
delo y las observadas (Tabla 3), de nuevo
se observé un buen ajuste (ver las prue-
bas de H-L, Pearson y «Deviance»). En
ningdn caso se encontraron diferencias
significativas entre las distribuciones ob-
servadas y las esperadas pudiendo con-
cluirse de nuevo sobre la bondad del mo-
delo ajustado para su aplicacion en la pre-
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diccién de las dreas geograficas de inte-
rés ecoldgico potencial para la cabra mon-
té€s en Andalucia.

TABLA 3. BONDAD DE AJUSTE, MEDIDA ME-
DIANTE DIFERENTES ESTADISTICOS, EN-
TRE LA DISTRIBUCION DE PROBABILIDA-
DES PREDICHAS POR EL MODELO Y LAS
OBSERVADAS.

Prueba Estadistica  Estadistico p-val df

Hosmer-Lemeshow 5,541 0,698 8,0
Pearson 646,581 1,000 851,0
Deviance 533,957 1,000 851,0

La bondad del modelo ajustado permite
su aplicacién en la prediccion de las dreas
geograficas de interés ecolégico potencial
para la cabra montés en Andalucia. Este
modelo reducido, satisface con creces los
niveles estadisticos de significacion, tan-
to de ajuste del modelo como de la con-
tribucién de las variables.

Mediante este modelo predecimos con
rigor tanto el drea actual de distribucion
de las cabras monteses como también la
potencial (Fig. 1). Dentro de estas predic-
ciones estdn las zonas de conexion (pasi-
llos o corredores) que irradian o conec-
tan, no sélo los cuatro nicleos histéricos
relictos, sino también entre los 50 nucleos
actuales. Este tipo de andlisis predice las
mejores zonas geograficas a ocupar y las
zonas que pueden servir de corredores o
pasillos ecoldgicos para llegar de unos
nucleos a otros. Sin embargo, dentro de
las numerosas vias alternativas de colo-
nizacién/migracién de las cabras no per-
mite identificar las fuentes donantes. Este
paso requiere de una nueva herramienta:
la biologia molecular.
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FIGURA 1. MAPA DE DISTRIBUCION DE LA CA-
BRA MONTES SEGUN LAS PREDICCIONES
(MEDIDAS COMO PROBABILIDADES ENTRE
0-1) DEL MODELO LOGISTICO COMPUESTO
POR LAALTITUD Y PENDIENTE DEL TERRE-
NO. En blanco la zona de probabilidad igual a cero. En
azul, las Areas de probabilidad entre 0,1 y 0,5. En la gama
de rojos, las Areas con probabilidad de ocupacién mayor
que 0,5.

2.- Diversidad genética y distribucion
geogrdfica de los haplotipos.

El estudio de la variabilidad de la porcién
del cyt b se ha realizado sobre 276 ejem-
plares de Capra pyrenaica hispanica en
los que hemos podido amplificar el frag-
mento de mitDNA en estudio, si bien he-
mos partido de una muestra mas amplia,
constituida por 364 ejemplares. La
submuestra considerada, procedente de
distintos parajes de Andalucia, pone de
manifiesto la existencia de al menos 10
tipos (haplotipos) diferenciados, que por
otra parte indican una reducida divergen-
cia de sus respectivas secuencias a lo lar-
go del espacio geografico andaluz. Estos
haplotipos los hemos denominado utili-
zando las letras mayusculas comprendi-
das entre A 'y J, ambas inclusive (Fig. 2).

La distribucién geografica de los dife-
rentes haplotipos de las distintas pobla-
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ciones y grupos poblacionales considera-
dos en el andlisis de varianza molecular
aparece recogida en la Tabla 4.
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FIGURA 2. PATRON DE CORTE DE LOS 11
HAPLOTIPOS (A-J) DE CABRA MONTES
IDENTIFICADOS EN TODA LA ZONA DE ES-
TUDIO.

En la Fig. 3 se describe el patr6n de
distribucion espacial de haplotipos en una
de las zonas de mayor interés biogeogra-
fico: zona de contacto entre Sierra Neva-
day las Sierras de Tejeda-Almijara.

FIGURA 3. MAPA DE DISTRIBUCION GEOGRA-
FICA DE LOS DIFERENTES HAPLOTIPOS
IDENTIFICADOS. Se ha representado una ventana
correspondiente al SE del drea de distribucién en la que
se observan la zona de contacto entre el niicleo histérico
de Sierra de Tejeda y Almijara (puntos azules) y el de Sie-
rra Nevada (circulos y cuadrados amarillos). Dentro de
este niicleo (Sierra Nevada, Granada) se puede observar
el patrén de distribucién geogréfico de las lineas mater-
nas representadas por los diferentes haplotipos.
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TABLA 4. PORCENTAIJE DE PARTICIPACION DE CADA UNO DE LOS HAPLOTIPOS IDENTIFICADOS
EN LAS 5 POBLACIONES CONSIDERADOS EN EL ANALISIS MOLECULAR (NO RECOGIDO EN

ESTE TRABAJO).
Poblacién Sierra Sierras Sierras Sierras Sierras Total por
Haplotipo Nevada  almerienses Occidentales Cadiz Jaén Haplotipos
granadina de Granada
y Sierras de
Mailaga
A 11,4 16,6 - - - 8,7
B 81,7 77,8 3,8 - 95,6 65,5
C 0,6 - 79,2 333 - 16,3
D - - 17,0 66,7 - 4,7
E 0,6 - - - - 0.4
F 2,5 2,8 - - - 1,8
G - - - - 4,4 0,4
H 1,3 - - - - 0,7
I 1,9 - - - - 1,1
J - 2,8 - - - 0.4
Respecto
al total 57,3 13,0 19,2 2,2 8,3 100,0

Mientras que la divergencia de secuen-
cia entre los 10 haplotipos identificados
es baja, su distribucién geografica en las
sierras andaluzas estd altamente
estructurada. Podemos definir un nicleo
de Sierra Nevada y las sierras periféricas
almerienses, en el que la diversidad es
relativamente mas alta, conteniendo 7 de
los 10 haplotipos identificados (haplotipos
A, B,E, F, H, 1y]J). Ninguno de los lina-
jes correspondientes al nicleo oriental se
detecta en la porcién occidental del drea
de distribucién de la subespecie (serranias
occidentales de la provincia de Granada
y sierras de las provincias de Malaga y de
Cadiz), que a su vez presentan dos
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haplotipos (C y D) que le son exclusivos.
Por otra parte, 1a poblacién de la Sierra
de Cazorla, en la provincia de Jaén, mues-
tra una baja diversidad, habiéndose encon-
trado exclusivamente dos haplotipos, de
los cuales, el mayoritario tiene su equiva-
lente en el haplotipo mayoritario de Sie-
rra Nevada (haplotipo B), mientras que
otro le es exclusivo (haplotipo G).
Mediante SIG podiamos predecir las
nuevas dreas de colonizacion/expansion
y los pasillos o corredores ecolégicos
mediante los cuales podrian las cabras
monteses llegar de un nicleo a otro. A tra-
vés del estudio de la estructura genética
de los distintos nicleos poblacionales,
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podemos inferir cudles han sido los lina-
jes colonizadores, asi como su origen pro-
bable, permitiendo complementar y con-
firmar la informacién sobre la fuente do-
nante.

IMPLICACIONES PARALA
CONSERVACION Y GESTION

1.- La utilidad de los estudios ecoldgicos
y genéticos por separado

La distribucion geogrdfica y los modelos
predictivos

- La cabra montés se caracteriza por
ocupar las zonas montafiosas con marca-
das pendientes y bastante quebradas.
Geomorfolégicamente estas areas son
estructuradas, karsticas o denudativas,
rechazando las zonas cultivadas. Prefie-
ren las tierras marginales y las protegidas.

- Buena capacidad predictiva, mejora-
ble con la inclusion de otras variables.

El modelo predictivo es eficiente, a
pesar de su simplicidad. La incorporacién
de nuevas variables con efectos antrépicos
y de la vegetacién robustece el modelo y
permite delimitar con mayor precisién las
zonas actuales y potenciales de distribu-
¢ibn, asi como adicionalmente identificar
con mds detalle las zonas aptas entre nu-
cleos: pasillos o corredores.

El estudio de la genética poblacional

El fragmento del gen «cyt b» utilizado
muestra una reducida divergencia de se-
cuencia a lo largo de Andalucia. Esto po-
dria sorprendernos si tenemos en cuenta
la diversidad observada dentro de otros
miembros de la familia, sin embargo, si
consideramos la historia reciente de la es-
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pecie en la Peninsula y la enorme varia-
cién, registrada tanto en el area de distri-
bucién y sobre todo en su densidad relati-
va, podemos llegar a comprender la situa-
cién que actualmente se registra.

La prevision es encontrar tan s6lo sus-
tituciones del tipo de las transiciones. No
podemos determinar cudles de los
haplotipos actualmente presentes se co-
rresponden con aquellos que en su mo-
mento iniciaron la colonizacion del drea
y se vieron implicados en el proceso de
especiacion alopétrida de la (sub)especie,
y por tanto, tampoco cudles derivaron se-
cundariamente a partir de la reserva ini-
cialmente introducida. Una reconstruccion
comparada de los lugares de corte en el
ensayo NIRCA pone de manifiesto que la
mayor parte de los tipos podrian derivar
directamente del haplotipo B, asumiendo
una sola mutacién (haplotipos A, C, E, J,
G e I), mientras que para explicar los
haplotipos D, F y H se requieren de dos
mutaciones. Cabe sefialar que el nexo de
unién de los haplotipos H y D no ha sido
todavia localizado. Por otra parte, del
haplotipo A, coincidente con el tipo sil-
vestre que de forma arbitraria hemos ve-
nido utilizando, derivaria el haplotipo B
y darfa origen al haplotipo F.

2.- Efecto sinérgico de los SIG y la Gené-
tica Molecular

Es evidente el salto histérico de crecimien-
to y expansion de la especie en Andalucia
en los ultimos 40 afios, en los que se ha
pasado de sé6lo 4 niicleos a més de 50. La
aplicacion de modelos logisticos de regre-
sién ha permitido predecir con robustez
(alta especificidad y sensibilidad) las 4reas
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actuales de distribucién de la especie, asi
como su drea potencial y los pasillos-co-
rredores ecoldgicos por los que han teni-
do lugar estos movimientos colonizado-
res. Los estudios moleculares han permi-
tido confirmar no sélo la utilidad de estos
pasillos sino ademads identificar el origen
o procedencia de los nucleos donantes a
través del estudio e identificacion de las
lineas maternas.

Adicionalmente tiene una serie de con-
tribuciones:

En el dmbito de especie. La distribu-
cion de la diversidad observada en el gen
«cyt b» en y entre las distintas poblacio-
nes de Capra consideradas en este estu-
dio tiene implicaciones directas en la de-
mografia, y por ende en la conservacion
de esta especie, como ha sido expuesto
en términos generales por Avise (1995).

El andlisis del «mtDNA» de Capra in-
dica que una poblacién diezmada por la
accion humana (junto a la concurrencia
de otros procesos mas o0 menos naturales)
no puede estructurarse adecuadamente por
inmigracién a partir de las poblaciones
adyacentes. Bajas tasas de dispersion-
recolonizacién y tiempos de generacion
relativamente largos determinan el man-
tenimiento de las actuales condiciones.
Por ello, para asegurar la supervivencia
futura de Capra pyrenaica hispanica se
requerird en el futuro mas préximo de la
aplicacién de estrategias razonables,
orientadas en particular a la proteccién de
las poblaciones que mantienen los mayo-
res grados de diversidad genética, y, muy
especialmente, aquellas que presentan ras-
gos diferenciales particulares.

En el dmbito poblacional. Conserva-
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cién de sus habitats. La marcada diferen-
cia que se ha observado entre las areas
ocupadas y las no ocupadas por las ca-
bras monteses recomienda encarecida-
mente la conservacion de sus hébitat vy,
por tanto, de aquellos rasgos que satisfa-
cen los requerimientos ecolégicos de la
especie. No habria sido posible la expan-
sién/recolonizacién de nuevos nicleos si
sus hébitat hubieran sido destruidos o al-
terados por completo. El efecto de infran-
queable barrera geografica (de tipo agri-
cola) del Valle del Guadalquivir, y/o éreas
de similares caracteristicas, asi lo confir-
man. Como alternativa para romper este
tipo (u otro) de barreras se recomienda la
consolidacién de una red de pasillos o co-
rredores ecoldgicos que tan buenos resul-
tados han dado en los ultimos 40 afios.
En relacion con el ecosistema. Los exi-
gentes requerimientos ecoldgicos de la
cabra montés obligan a mantener los ha-
bitat en un considerable estado de con-
servacién. La necesidad de los pasillos
para una gestién, manejo y conservacion
integral nos facilita la presencia y esta-
blecimiento de otras especies, pudiendo
considerarse la gestion de estos recursos
dentro de un contexto mas amplio, con ca-
pacidad para “proteger” a otras especies,
como un efecto de “sombrilla de protec-
cién”. En este sentido, la gestién y con-
servacion de una especie seria algo més....
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