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INTRODUCCION
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Mapa de localizacion de las poblaciones muestreadas para el analisis con marcadores
mismo ibérico que se localiza en poblamoneS fragmentadas ISSR. Las etiquetas indican los valores de diversidad genética intrapoblacional, y los
y aisladas sobre substratos margosos y yesosos de la mitad colores a que subespecie pertenece cada poblacién.
Este de Espafia, sobre habitats en muchcjs ¢asos prioritarios Gris= moricandioides
Azul= cavanillesiana
por la Directiva Habitat 42/93. Se han, reconoado 5 sub-
especies, en algunos casos dn‘lolmente reconoobles a

Amarillo= giennensis
Verde= baetica

partir de los caracteres morfol6gicos (moricandioides, Rojo= pseudofoetida

baetica, giennensis, cavanillesiana ypseudofoet/da) Desde

el punto de vista legal, las subespec;es pseudofoet/da y

cavanillesiana estan protegidas/g nivel regional en las

Comunidades Auténomas donde se localizan.

En este trabajo se presentary datos sobre la variabilidad
genética de esta especie a nivel intra e interpoblacional,
a partir de marcadores molecu[ares ISSR (intersimple
sequence repeats). Este/tipo de marcadores son una
herramienta que ha demostrado ser muy util en numerosos
estudios taxonémicos COn especies amenazadas o raras
(Wolfe & Liston, 1998): Ast los objetivos de este estudio
son inferir la v1ab|||dad de las prIacqones de M. morican-
dioides a partir de £5t0 atos de variabilidad genética
intra e mterpoblaclonal para poder establecer medidas
de gestion adecuada,s para la conservacion de esta especie.

Detalle de las
inflorescencias de las
cinco subespecies
descritas de M.
moricandioides.

De izquierda a derecha
y de arriba abajo, subsp.
moricandioides, subsp.
cavanillesiana, subsp.
baetica, subsp.
giennensis y subsp.
pseudofoetida.
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Dendrograma UPGMA de los 304 individuos muestreados de M. moricandioides, realizado a partir de los 70 fenotipos

obtenidos con los marcadores moleculares ISSR
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Representacion grafica del PCO obtenido a partir de los valores medios de distancia genética interpoblacional.

fe) /a||zado con/4 cebadores ISSR elegidos
total de 20,/ya que daban productos
lificacion reproducibles y'suficiente-

ente polimorficos.

andas obtenidas con el marcador ISSR
n sido incluidas en una matriz binaria de
dusencia/presencia, que ha servido de base
para la realizacion de la matriz/de distancias
(Nei & Li,/1979); y los analisis estadisticos
pertinentes (PCO; AMOVA; UPGMA) realizados
con los programas POPGENE /1.3 (Yeh et al.
1997),/SPSS 11.0 (Norusis, 1990), MVSP 3.2d
y ARLEQUIN 1.1 (Schneider et al. 1997).

RESULTADOS Y DISCUSION

A partir del andlisis de 4 cebadores ISSR se
obtuvieron un total de 70 bandas, siendo
polimoérficas 68 (97,1%). No se encontraron
bandas marcadoras de poblacién, aunque
si bandas en pequeno porcentaje exclusivas
de algunas poblaciones.

El estudio de la variabilidad genética intra-
poblacional determiné que existian pobla-
ciones que no estaban empobrecidas gené-
ticamente, mientras que otras si lo estaban.
En general, las poblaciones de la mitad
meridional peninsular presentaban unos
valores de variabilidad genética mas elevados
que las de la mitad mas septentrional. Estos
resultados estan en concordancia con los
obtenidos en el estudio de la distribucion
de la variacién genética a nivel del cloro-
plasto.

Ademas se ha visto que existe un gran
aislamiento genético (Fst = 0,4) entre las
poblaciones, circunstancia légica en una
especie que se distribuye en héabitats muy
especificos y fragmentados. No obstante,
las diferencias genéticas interpoblacionales
no presentan un patrén claro ni de tipo
geogréfico, ni taxondémico.

A partir /de estos resultados se pueden
extraer algunas conclusiones:
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