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Resumen

En este articulo se realiza una revision de los trabajos genéticos en las poblaciones espafiolas del
cangrejo de rio del género Austropotamobius, popularmente conocido como cangrejo comun. Las
poblaciones de esta especie, autoctona en Europa, han sufrido una drastica regresion. Por ello esta
protegida y se estan desarrollando planes para su conservacion. Los datos genéticos muestran que las
poblaciones espafiolas deberian considerarse como una unidad genética, independiente de las ya propuestas
en el resto de Europa, compuesta por dos unidades de gestion, los grupos genéticos Norte y Centro. Si
queremos que los planes de conservacién sean eficaces, es crucial incluir esta informacion genética.

Palabras clave: Cangrejo de rio; Marcadores moleculares; Variabilidad genética; Estructura genética;
Planes de recuperacion; Conservacion genética.

Summary

This paper is a review about the genetic studies on Spanish populations of the crayfish of genus
Austropotamobius. The populations of this species, native to Europe, have undergone a drastic decline.
Therefore, the species is now protected and plans are developed for its conservation. Genetic data show that
Spanish stocks should be considered as a genetic unit independent from those already proposed in the rest of
Europe. This unit comprises two management units, the genetic groups Northern and Central. Genetic
information must be included in long-term conservation planning if efforts are to be effective.

Keywords: Crayfish; Molecular markers; Genetic variability; Genetic structure; Conservation plans; Genetic
conservation.
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Situacién actual

Los ecosistemas de agua dulce representan el 0,8% de la superficie terrestre. Su
naturaleza fragmentada favorece la especiacion y se estima que albergan casi el 6% de todas
las especies descritas. Pero, por multiples factores, estos ecosistemas se encuentran en grave
riesgo de deterioro, e incluso, de destrucciéon (Owen ¢ al., 2015).

Espafia es el pafs de la Unién Europea con mayor biodiversidad. Su orografia y
peculiaridades climaticas, junto con sus caracteristicas biogeograficas, favorecen la aparicién
de endemismos dulceacuicolas. Los ecosistemas de agua dulce espafioles estan sufriendo
grandes modificaciones debido al cambio climatico (algunas regiones mediterraneas tienen
un 20% menos de precipitaciones que hace un siglo), la degradacién medioambiental, la
fragmentacion del habitat, el aumento de la demanda de agua por parte del hombre y otras
actividades humanas. Por ello, las regiones aridas y semiaridas se han incrementado
notablemente, provocando a su vez cambios en la biodiversidad de dichos ecosistemas.

En la Peninsula Ibérica hasta la segunda mitad del siglo XX el Gnico astacido presente
en nuestros rios era el cangrejo de rio del género Austropotamobins. Esta especie, otrora muy
abundante en los cauces ibéricos, estd seriamente amenazada de extincién pues su
distribucién y abundancia ha ido descendiendo de forma drastica desde las dltimas décadas
del siglo XX (Alonso et al., 2000).

Originalmente, los cangrejos estaban presentes en casi la totalidad de la Espafia caliza
hasta el sur de la provincia de Granada, limite meridional de la distribucién mundial de la
especie. S6lo estaban ausentes en Extremadura, Almerfa, Islas Canarias y Baleares. En la
ultima ficha de la especie en Espafia se reconoce que su presencia es muy dudosa en las
Comunidades de Extremadura, Madrid y Murcia y esta ausente en Baleares. Ademas, en otras
Comunidades como Castilla y Ledn sus poblaciones estan en clara recesion (Alonso ef al.,
2012). En las provincias donde se mantiene, las poblaciones se localizan en las cabeceras de
cuenca, normalmente desconectadas del resto de la red fluvial, bien por zonas que quedan
secas o bien por diferentes barreras fisicas, ocupando tramos pequefios, que no superan el
kilbmetro, o en charcas naturales o seminaturales.

El dltimo informe sobre su distribucién y abundancia (Alonso, 2012) sefiala que la
especie parece estar recuperandose ligeramente gracias a las reintroducciones realizadas por
las  Administraciones, con ejemplares que proceden de otras poblaciones naturales o de
astacifactorfas (centros de cria en cautividad para este fin). Estas actuaciones compensan, en
parte, las poblaciones que se pierden por la introduccién de especies exoticas, las
enfermedades y las condiciones climaticas. A pesar de todo, estas actuaciones no consiguen
aumentar el rango de distribucién del cangrejo de rio, es decir, no ha vuelto a establecerse en
aquellas regiones donde desaparecio.

¢Debemos conservar esta especie?

El cangrejo de rio constituye un elemento clave en los ecosistemas de agua dulce
donde habita, jugando un importante papel en de la cadena tréfica. Por un lado, es presa de
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numerosas especies y por otro, es predador de macroinvertebrados acuaticos, animales
muertos, larvas y materia vegetal viva o en descomposicion. Contribuye as{ a eliminar la
materia organica de los rios haciendo que la columna de agua se vuelva cada vez mas
oligotréfica y que el fondo se vaya enriqueciendo en oxigeno, ayudando a mantener la salud
de los sistemas dulceacuicolas (Lindqgvist, 1988; Mofino et al, 2003). Son ademas un
indicador natural de la polucién de los medios acuaticos y la preservacién de estos
ecosistemas, puesto que acumulan en sus tejidos metales pesados (Schilderman ez 4/, 1999).

Esta especie ha sido emblema de nuestra fauna y al mismo tiempo, un pilar basico en
la tradicién cultural, deportiva y gastrondémica de muchas regiones espafiolas. En numerosas
zonas los cangrejos eran objeto de pesca comercial, existiendo incluso cooperativas de
pescadores profesionales, y suponian importantes ingresos para los pescadores y las
Administraciones que concedfan licencias para la misma (Pardo, 1950-1951; Torre y
Rodriguez, 1964).

Por su importante papel ecolégico y su rapida desaparicion, el cangrejo de rio se ha
incluido en la Lista Roja de la Unién Internacional para la Conservaciéon de la Naturaleza en
la categoria en peligro (Fureder et al, 2010) y estd protegido en todos los paises en los que
habita TUCN 2004, VU B2bce+3bcd).

El Anexo V de la Directiva europea 92/43/CEE regula la proteccién de Hébitats
Naturales y Seminaturales y Fauna y Flora Silvestres, en referencia a aquellas especies cuya
recogida y explotacién pueden ser objeto de medidas de gestién. Espafia, como pais
miembro de la Unién Europea, debe cumplir dicha normativa.

Igualmente el cangrejo de rio aparece como vuinerable en nuestro Catalogo Nacional de
Especies Amenazadas (BOE n° 149 del 23 de junio de 2003). Sin embargo, la legislacion
espafiola es compleja a este respecto, incluyendo leyes de conservacién de la naturaleza,
pesca continental y comercio de especies silvestres tanto en el ambito nacional como en el
autonémico. Algunas Comunidades Auténomas han publicado sus propias actuaciones
relativas a la conservacién de la naturaleza y pesca interior como Aragén, La Rioja y Navarra,
donde hay vigente un Plan de Recuperacion de la especie (Alonso, 2012). En aquellas
Comunidades en las que no se ha legislado especificamente sobre esta especie, se aplican las
regulaciones nacionales.

Los planes de recuperacion son programas de restauracién activa de las poblaciones
basados en la translocacion de individuos desde otras poblaciones naturales o de cautividad.
Por tanto, estan limitados por el nimero y tamafio de las poblaciones ‘donantes’ existentes.
Tienen en cuenta varios factores como el riesgo de transmision de enfermedades, las
caracteristicas de los cuerpos de agua que se pretenden repoblar o la distribucién de especies
exéticas en esas areas (Alonso et al., 2000; Diéguez-Uribeondo ef al, 1997). Sin embargo
hasta hoy, la informaciéon genética no se ha considerado un objetivo prioritario de esos
programas, cuando deberfa serlo, ya que variabilidad genética es la base de la viabilidad y
evolucién de las poblaciones (Avise, 2000; Moritz e7 al., 2002).

Con todo ello, cara a una adecuada gestion de la conservacion del cangrejo de rtio,
dada su importancia ecoldgica y social, se ha profundizado en la caracterizacién de las
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poblaciones peninsulares de Awustropotamobins desde un abordaje cientifico que incluye datos
genéticos. Los resultados publicados por otros autores y por nuestro propio grupo (Tabla 1)
resumidos en este articulo, resultan ser de gran utilidad para la legislacion y proteccion de la
especie.

Autor (afio) Marcador genético  N°pobl. N¢indiv. V. genética V. interpobl. Estr. genética
Zarazaga (1993) Isoenzimas - - Si(l)) - N/A
Santucci ¢/ al. (1997) Isoenzimas 2 75 Si (1) Si (1) N/A
Grandjean ez al. (1997) RFLP 1 15 No - N/A
Grandjean e# al. (2001) RFLP 14 154 No - No
Grandjean e/ al. (2002) 16S 2 2 Si(ll) Si(ll) N/A
Trontelj et al. (2005) cor 7 7 Si (L)) Si (L)) N/A
Beroiz et al. (2008) RAPD 11 275 Si() Si() Indicios
Diéguez-Uribeondo ¢/al, (2008)  COL 29 229 Si (1) Si (1) Si
Pedraza-Lara ez al. (2010) COI + 168 53 204 Si(1) Si(1) Si
Matallanas ¢/ af. (2013) SSR 20 300 Si (1) Si (1) Si (clara)
Matallanas ez al. (2016) COI + 168 25 250 Si(11) Si(11) Si (clara)

Tabla 1. Resumen de los estudios cientificos realizados en las poblaciones espafiolas de cangrejo de tio ordenados
cronolégicamente. N° pobl.: nimero de poblaciones analizadas; N° indiv.: nimero de individuos estudiados; V.
genética: variabilidad genética; V. interpobl.: variabilidad genética interpoblacional; Estr. Genética: estructura genética.

Primeros estudios genéticos (de finales del s. XX a principios del s. XXI)

Los primeros trabajos realizados para tratar de conocer la variabilidad genética
subyacente en las poblaciones espafiolas del cangrejo de rfo se basaron en el estudio de
caracteres motfologicos (toman como base la forma de los organismos) y meristicos
(aquellos que se pueden contar, como el nimero de antenas o patas). Pero, muchas veces, el
analisis de estos caracteres no es suficiente para distinguir poblaciones de una misma especie,
especialmente en la especie que nos ocupa, ya que aparentemente carece de caracteres clave
que permitan estudiatla a este nivel y caracterizarla (Souty-Grosset y Reynolds, 2009).

Donde los datos morfolégicos han resultado ser inconclusos, los marcadores
genéticos pueden proporcionar indicadores precisos e inequivocos (Wilson e# al., 1985). Por
ello, las herramientas moleculares han cobrado gran importancia entre los bidlogos, y en
particular, entre aquellos que estudian decapodos (Martin e al, 2009). Gracias a estas
herramientas se han podido identificar especies cripticas (aquellas que no se pueden
distinguir morfolégicamente) y/o de morfotipo variable (Puillandre ¢# af., 2011; Xiao ¢ al.,
2010).
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Desde hace afios se ha venido desarrollando una amplia variedad de métodos
moleculares para examinar los niveles de variabilidad genética en las poblaciones de todo tipo
de organismos. Revisando los trabajos publicados, se observa que el cangrejo de rio se ha ido
analizando con las técnicas mas ‘modernas’ del momento, dado el interés que despierta en la
comunidad cientifica de Espafia y del resto de Europa.

La primera técnica empleada para conocer su diversidad fue la electroforesis de
proteinas isoenzimaticas (‘diferentes formas moleculares de enzimas con la misma
especificidad de sustrato’). Mediante esta técnica se mostrd que la variabilidad genética de las
poblaciones espafiolas era baja (heterocigosis = 0,12; Zarazaga, 1993) y aun asi, en otro
estudio se descubrié que estaba entre los valores mas altos del rango descrito en las demas
poblaciones europeas presentando ademas variantes genéticas o alelos exclusivas
(heterocigosis: Espafia = 0,04; Francia = 0,003; Italia = 0,03; Eslovenia = 0,03; Croacia =
0,02; Reino Unido = 0; Santucci ¢ al., 1997).

El analisis molecular de isoenzimas es un método relativamente econémico, sencillo y
rapido desde el punto de vista técnico, pero como cualquier técnica no esta exenta de
inconvenientes. Por ejemplo, el nimero de sistemas enzimaticos a estudiar es limitado, lo
que disminuye su capacidad de discriminacién, y sélo se detecta una parte de la variacion
genética total.

El desarrollo posterior de técnicas basadas en el analisis del ADN permitié superar los
inconvenientes que limitaban la utilidad de la técnica de electroforesis proteica.

Una de estas técnicas son los polimorfismos de longitud de fragmentos de restriccion
o RELP (Restriction Fragment Length Polymorphism), fundamentada en la digestion del ADN de
un organismo con enzimas de restriccidén y la posterior separacién electroforética de los
fragmentos resultantes (Figura 1). En contra de lo reflejado en los estudios de isoenzimas, los
primeros trabajos que analizaron poblaciones espafiolas con RFLP concluyeron que éstas no
presentaban variacion genética ni inter ni intrapoblacional, es decir, ni entre, ni dentro de las
poblaciones analizadas (diversidad haplotipica = 0; diversidad nucleotidica = 0, Grandjean ez
al., 1997, 2001).

En 1986 surge una nueva metodologia, la reacciéon en cadena de la polimerasa (PCR,
Mullis ef al., 1986), que supone una auténtica revolucién en la biologia molecular. Su éxito
radica en la amplificacién de fragmentos especificos partiendo de pequefias cantidades de un
ADN molde. Esta técnica se ha combinado con otras, como la secuenciacién del ADN ya
que el analisis mas fino de la estructura del ADN consiste en la determinaciéon de su
secuencia. El procedimiento mas utilizado para su determinacion, hasta hace pocos afios, ha
sido el método automatico de Sanger que ha dominado la produccién cientifica durante casi
dos décadas, obteniéndose un nimero monumental de logros.

Tratando de conocer la variabilidad genética de las poblaciones europeas de cangrejo
de rio ambas técnicas, PCR de un determinado fragmento de ADN y su posterior
secuenciacion, se han empleado con gran profusién para analizar su ADN mitocondrial
(ADNmt). Entre las razones del empleo del ADNmt destaca su tasa de mutacién, mas
apropiada, en general, que la del ADN nuclear para estudios filogenéticos. Ademas, la

Oppidum, 12, 2016: 9-22. ISSN: 1885-6292. 13



BEATRIZ MATALLANAS / ESTHER LANTERO / CARMEN CALLEJAS / M.2 DOLORES OCHANDO

herencia materna y la ausencia de recombinaciéon también hacen del ADNmt un marcador
particularmente adecuado para trazar la historia evolutiva, incluyendo los procesos de
colonizacién, migracién, introducciones recientes y cuellos de botella de las poblaciones
(Avise, 2004). De los 37 genes que codifica este genoma, dos de ellos, el gen de ARN
ribosémico 16S (16S) y el gen de la subunidad I de la citocromo oxidasa (COl), son los mas
estudiados en los cangrejos. El gen 16S se usa habitualmente en el estudio de la diversidad
genética en niveles taxonémicos medios, como familia o género (Gerber e al., 2001). En
cambio el gen COI, con una tasa de mutacién tres veces mas alta que la del 16S, resulta mas
sensible para identificar entidades por debajo del nivel de especie como son las poblaciones y
por tanto, definir grupos genéticos susceptibles de ser conservados, es decir, distintas
unidades de conservacién (Rach ez 4/, 2008).

De nuevo, los primeros trabajos que analizaron las poblaciones espafiolas mediante la
secuenciaciéon del genoma mitocondrial, ya sea el gen 16S (Grandjean ez al, 2002) o el gen
COlI (Trontelj ez al., 2005), no encontraron variabilidad genética ni diferenciacién entre ellas
(en esos trabajos en las poblaciones espafolas la diversidad haplotipica y la diversidad
nucleotidica fueron iguales a cero). Sin embargo, hay que resaltar que en estos trabajos se
analizaban pocos cangrejos por poblacién, pocas poblaciones y ademas, fragmentos cortos
de ADN de los marcadores mencionados. Todo ello contribuy6 a reducir la probabilidad de
detectar variabilidad genética en unas poblaciones que habian sufrido drasticas memas en su
numero y abundancia.

Digestion del ADN con
enzimas de restriccion
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Figura 1. Esquema de la técnica RFLP. EI ADN se digiere con enzimas
de restriccién que cottan secuencias muy concretas de ADN.
Las variaciones en la secuencia de ADN o polimorfismos,
producen modificaciones en los petfiles de digestién de los
ADN con enzimas de restriccion. Representacion de la
migracién electroforética, en un gel de agatosa, de cuatro
perfiles diferentes. La primera y la dltima calles estan ocupadas
por un marcador de peso molecular que permite averiguar el
tamafio de las secuencias problema de ADN.
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Ultimos estudios genéticos (desde el 2008 hasta hoy)

Tuvimos que esperar hasta el afno 2008 para tener una imagen mas realista de la
diversidad de nuestros cangrejos de tfo. En ese afio se publicaron dos estudios genéticos que
revelaron la existencia de variabilidad genética y una cierta estructuracién de sus poblaciones.

En primer lugar, en el trabajo de Beroiz y colaboradores (2008) se analiz6 un mayor
nimero de ejemplares y poblaciones espafiolas que en estudios anteriores empleando la
técnica de RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA o ADN polimérfico amplificado al
azar) (Figura 2). El unico trabajo que empled esta técnica en poblaciones espafiolas de
cangrejo de rfo evidencié que éstas presentaban mas variabilidad genética superior que la
detectada con las técnicas anteriores y cierta diferenciacién geografica. Estos resultados
aportaron la primera evidencia genética directa de que las poblaciones de cangrejo de rio
espafiolas no eran genéticamente uniformes, y por tanto, podiamos albergar cierta esperanza
frente al reto de su conservacion (Beroiz ef al., 2006, 2008).

En 2008 también se publicé otro trabajo que analizaba una regién mas variable del
gen COI en una muestra ligeramente mayor a investigaciones previas con este marcador. No
obstante la mayoria de ellas pertenecia a un area reducida (Alava, Burgos, Cantabria, La Rioja
y Navarra) (Diéguez-Uribeondo e al., 2008). Los autores encontraron dos variantes genéticas
con un patrén de distribucién geografico, una de ellas localizada principalmente en los
ejemplares del norte del pais (en las regiones mencionadas) y la otra en Granada y Teruel;
ademas en algunas poblaciones de la cuenca del Ebro detectaron las dos, por lo que se podia
considerar como una zona de contacto.

RAPD
Amplificacion -

ADN Gendmico
Cebadores de secuencia arbitraria

l Visualizacion

%

Figura 2. Los RAPD son una técnica desarrollada a
partir de la PCR en la que se emplean cebadores
de pequefio tamafio de secuencia arbitraria,
generalmente 10 nucleétidos. Estos fragmentos
se unen a distintas regiones del ADN problema
por lo que se obtienen multitud de fragmentos
amplificados con cada cebador. La vatiabilidad
genética origina distintos patrones en los
individuos estudiados. En la representacion del —_— —
gel de agarosa pueden verse cuatro de estos
patrones. En la primera y la dltima calle se
muestra un marcador de peso molecular.
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Dos afios después, en 2010, se publicé un nuevo estudio que analizaba los dos
marcadores mitocondriales mas empleados, COIl y 16S, en las poblaciones espafiolas
(Pedraza-Lara ez al, 2010). Los resultados mostraron mas variantes genéticas que las
detectadas en el trabajo de Diéguez-Uribeondo y colaboradores con el gen COI (diversidad
haplotipica = 0,121; diversidad nucleotidica = 0.004). Pero los analisis de una regioén del
gen16S no revelaron variabilidad genética en las poblaciones espafiolas para ese marcador en
concreto.

Hasta ese momento, los estudios genéticos sobre las poblaciones espafiolas de
cangrejo de rio se realizaron bien con los marcadores nucleares, isoenzimas o RAPD, o bien
con los marcadores mitocondriales. Las recomendaciones para su conservacioén, por tanto,
sélo derivaban de ese conocimiento. No obstante, en el estudio de especies amenazadas
resulta fundamental disponer de ambos tipos de informacién en los mismos individuos:
genes nucleares y mitocondriales. Los datos obtenidos del ADN mitocondrial nos pueden
ayudar a inferir la estructura poblacional histérica y las necesidades de conservacion a largo
plazo mientras que la informacién nuclear refleja la estructura poblacional actual e identifican
los problemas de gestién a corto plazo.

Microsatélites
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Figura 3. Esquema de la técnica SSR. Un microsatélite es una secuencia repetida en tindem (una al lado de la otra) de entre 2y
5 nucleétidos. La secuencia de las regiones flanqueantes del SSR es igual en todos los sujetos. La técnica que se utiliza
para la deteccion de las SSR se basa en la amplificacién de estas secuencias por PCR. Como en otras técnicas, los
fragmentos se separan mediante electroforesis segin su tamafio, revelando la variabilidad entre los individuos
estudiados.
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En 2013 nuestro grupo realizé el primer trabajo de envergadura que analizaba el
genoma nuclear en poblaciones espafiolas de cangrejos mediante microsatélites o
repeticiones de secuencias simples (SSR) (Figura 3). Los SSR se distribuyen por todo el
genoma nuclear y no estan sometidos a seleccién (Pascual ef af., 2001). Ademas poseen una
alta tasa de mutaciéon (Primmer ef al, 1996) y eclevados niveles de variacidn, incluso en
poblaciones pequefias de especies en peligro (Allendorf y Luikart, 2007), como el cangrejo de
rfo. El andlisis con microsatélites de casi 350 cangrejos de 23 poblaciones espafiolas reveld
una imagen muy informativa (Matallanas e a/., 2013). En primer lugar se detecté una mayor
variabilidad genética que la previamente descrita con otros marcadores nucleares
(heterocigosis = 0,19), a pesar del declive poblacional que la especie ha experimentado en
Espafia en las ultimas décadas. El nivel de variabilidad genética y la presencia de alelos
exclusivos (variantes genéticas no presentes en las demas poblaciones) en algunas de las
poblaciones analizadas indicaban que, o bien derivan de poblaciones grandes y consolidadas,
0 que estaban recobrando la variacién genética gracias a los planes de recuperacion puestos
en marcha.

En segundo lugar, los resultados obtenidos revelaron que la variabilidad genética
encontrada no se distribufa homogéneamente a lo largo de la Peninsula Ibérica sino que
existian dos grupos genéticos. El primero de ellos englobaba a las poblaciones del norte
peninsular (Burgos, Navarra, y Alava) junto con dos muestras del centro de Espafia (en
Cuenca y Guadalajara), mientras que el resto de los ejemplares analizados pertenecian al
segundo grupo genético (Figura 4).

Figura 4. Grupos genéticos detectados
mediante el estudio de micro-
satélites en las poblaciones
espafiolas de cangrejo de rio.
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Figura 5. Grupos genéticos detectados
mediante el estudio de dos
genes mitocondriales, COI y
16S, en las poblaciones espa-
fiolas de cangrejo de tio.

Recientemente hemos publicado un trabajo en el que analizamos fragmentos muy
largos de los genes mitocondriales COI y 16S en 240 cangrejos de 24 poblaciones de todo el
rango de distribucion de la especie en Espafia (Matallanas e# a/., 2016), las mismas muestras
que analizamos con microsatélites (Matallanas e a/, 2013). Gracias al esfuerzo de muestreo y
a la mayor longitud de las secuencias estudiadas se evidenciaron unos niveles de variabilidad
genética de la especie en Espafia similares a los presentes en otras poblaciones europeas
analizadas con estos genes (diversidad haplotipica = 0,797; diversidad nucleotidica = 0,0007).
Analizando el gen COI, el mas variable de los dos marcadores utilizados en este trabajo, se
encontraron 13 moléculas diferentes de ADN o haplotipos. Ademis, tras estudiar la
secuencia del fragmento 16S, se detecté por primera vez diversidad genética en las
poblaciones espafiolas con este marcador, en concreto 8 haplotipos.

Los analisis realizados muestran que existe un marcado patrén de distribucién de la
variabilidad genética presente en las poblaciones espafiolas de cangrejo de rio,
fundamentalmente por la localizacién geografica de las variantes genéticas mas frecuentes;
confirmando los resultados obtenidos con los marcadores nucleares SSR. En Espafia se
pueden distinguir dos grandes grupos genéticos (Figura 5). El primero de ellos, el
denominado grupo Norfe engloba a las poblaciones de Asturias, Burgos, Leén, Navarra y
Alava; mientras que el segundo grupo, el grupo Centro, retine a las poblaciones del resto del
pais. Ademds, es posible apreciar subestructura, dentro del grupo Nore se diferencian las
poblaciones situadas en las inmediaciones de la Cordillera Cantabrica de las cercanas a los
Montes Vascos, con la poblacién de Leén en una posicién intermedia ya que posee
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caracteristicas genéticas de ambas areas. En el grupo Centro esta subestructura es mas tenue
aunque es posible diferenciar las poblaciones de la cuenca del Ebro de aquellas que habitan el
resto de los cursos de agua. Este trabajo confirmé que la cuenca del Ebro es una zona de
contacto entre los grupos genéticos Norte y Centro (Matallanas ez al., 2016).

Los patrones de distribucién geograficos de la variabilidad genética constituyen un
aspecto fundamental para la gestién de las poblaciones de organismos catalogados como
especies vulnerables; especialmente en poblaciones reducidas y aisladas como las del cangrejo
de rio que corren un mayor riesgo de extinciéon. Asimismo, los niveles de variabilidad
genética y sus patrones de distribucién apoyan que esta especie lleva largo tiempo establecida
en Espana.

En conjunto, la informacién proporcionada por los udltimos trabajos mencionados
ofrece una visién mas amplia y precisa de la estructura genética de esta especie en nuestro
pals y por consiguiente, sirve de apoyo a los gestores de esta especie.

Resumen

El cangrejo de rio es una especie clave en la regulacién de los ecosistemas en los que
habita. En Espafia era, hasta hace pocas décadas, una especiec emblematica que
proporcionaba, ademds, grandes beneficios econdémicos y socioculturales. Los trabajos
genéticos realizados en las poblaciones espafiolas de cangrejo de tio, y especialmente los mas
recientes que hemos comentado, ponen de manifiesto que es arriesgado extraer conclusiones
acerca de esta especie en Espafia a partir de un nimero reducido de muestras pertenecientes
a regiones geograficas préximas. Quiza por ello los primeros trabajos cientificos, donde el
muestreo tanto en nimero de poblaciones como de individuos por poblacion fue reducido y
el marcador genético resultd no ser el mas adecuado, no revelaron variacién genética en las
poblaciones espafiolas de cangrejo de tfo.

Conforme se ha aumentado el nimero de poblaciones analizadas en todo el pais, y de
ejemplares por poblacién, se ha observado que la especie presenta un cierto nivel de
variabilidad genética en Espafia, en ocasiones comparable al que presentan otras poblaciones
europeas de Austropotamobins. De hecho, en los ultimos trabajos publicados se han detectado
trece variantes de ADN en el marcador mitocondrial COI y ocho variantes en el marcador
16S. La diversidad haplotipica mitocondrial de la especie en Espafia es de 0,77 y la diversidad
nucleotidica 0,0007, mientras que la heterocigosis nuclear ronda el 0,2. Ademds existe una
clara diferenciacion de los cangrejos espafioles en funcion de su procedencia, identificando, a
partir de ADN mitocondrial y nuclear, dos grupos genéticos denominados ‘Norte’y ‘Centro’,

La informacién genética descubierta debe incluirse en los planes de recuperacién de
esta especie para que los esfuerzos realizados sean eficaces. El conocimiento de los niveles y
patrones de variabilidad genética que albergan las poblaciones de cangrejo de tio es un
aspecto esencial para este fin, ya que la pérdida de variabilidad genética y la endogamia,
inevitable en poblaciones pequefias, hace que las poblaciones naturales tengan un mayor
riesgo de extincién.
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Los resultados de los dltimos trabajos cientificos muestran que las poblaciones de
cangrejo de rio de Hspafia deberfan considerarse como una unidad genética singular,
independiente de las ya propuestas en el resto de Europa tal y como se ha propuesto en
vatios estudios. A su vez esta unidad de conservaciéon estarfa compuesta por dos unidades de
gestiébn correspondientes a los grupos genéticos definidos como Norze y Centro, cuya
estructura genética, ademas, no es homogénea ya que las poblaciones de los Montes Vascos
se pueden distinguir de las de la Cordillera Cantabrica en el grupo Norfe y las poblaciones de
la cuenca del Ebro de las restantes en el grupo Centro.

En definitiva, el cangrejo de rio, nuestro unico cangrejo de agua dulce, con una
funcién fundamental en nuestros ecosistemas y en grave declive, debe ser conservado. Para
ello es indispensable incluir informacién genética en los planes de recuperacién como
garantia de su futuro en nuestras aguas epicontinentales.
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