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Determinacién de las unidades evolutivamente significativas en Polygonum balansae var.
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INTRODUCCION

Descripcion

Polygonum balansae var. fectifolium es una planta
rizomatosa de hasta 50 cm de largo, de color castano,
mientras Polygonum maritimum es una planta perenne
con tallos decumbentes de 10 a 50 cm. Ambas especies
son tipicas de la vegetacidon haldfila-psamofila de
Canarias, la primera se encuentra en Tenerife y Gran
Canaria, mientras P. maritimum estd presente en
Lanzarote, Fuerteventura, Gran Canaria y La Palma.
Polygonum balansae resulfa ser un taxdn conflictivo
puesto gue se han utilizado las mismas localidades para su
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MATERIALY METODOS

Muestfreo

?1 individuos perfenecientes a 5 poblaciones de
Polygonum marifimum y una de Polygonum balansae var.
tectifolium fueron muestreadas y conservadas en
silicagel hasta su posterior andlisis.

RAPD

La extraccion y purificacidn del ADN se llevd a cabo
mediante Kit comerciales (Nucleon Phyftopure-
Amersham Biosciences, QlAquick PCR Purification-
QIAGEN). Las amplificaciones se redlizaron en placas de
@96 pocillos en los que se cargaron 20ngr de ADN, 23 ul
ReddyMix PCR Master Mix (AB-0619/LD, AB-gene®, 0.25 pl
BSA (0.4%) y 1 ul del oligonucledtido (OPERON). Las
muestras eran sometidas a 45 ciclos de amplificacion:
Q4°C (30), 36°C (30")y 72°C (1), seguido de 4°C (Hold).
Los productos de amplificacidn fueron separados
mediante electroforesis en geles de agarosa al 1.8%, vy
visualizados con luz ultravioleta (A=302 nm). El patron de

bandeado fue inferprefado con ayuda del programa
|

TAXON ISLA POBLACION N H(SHANNON)
Punta Prieta-Punta del 14 0.2060
Palo
LANZAROTE Caleton Blanco 11 0.1854
Polygonum maritimum Playa de La Canteria 8 0.2922
Caleta de Famara 11 0.3030
FUERTEVENTURA Lobos (Playa de La 9 0.1741
Concha)
Pongont_Jm_baIansae var. TENERIFE El Médano 38 0.2321
tectifolium

Tabla 1. Poblaciones analizadas e indice de variabilidad genética (indice
de Shannon) de Polygonum balansae var. fectifolium y Polygonum
maritimum. N: Numero de individuos analizados.

Analisis de datos

La maftriz de dafos de presencia/ausencia de bandas se
infrodujo en el software Transformer 3.0 1(Caujape
Castells & Baccarani Rosas 2005), el cual permitid
exportar esos datos a diferenfes programas donde se
calculd la diversidad genética (indice de Shanonn-
POPGEN 3.2-Yeh et al. 1997), el AMOVA (Arlequin-
Schneider et al. 2000), andlisis de componentes
principales (SPSS) vy el dendrograma UPGMA basado en
la distancia genética de Nei 1978(NTSYS 1.32-Rohlf 1988).
Se utilizd el programa STRUCTURE 2.2 (Pritchard et al. 2000)
para determinarla estructura poblaciona
La estructura poblacional fue inferido usando un
agrupamiento Bayesiano mediante el programa
STRUCTURE (Pritchard et al. 2000), disenado para
identificar las K poblaciones (desconocido) de origen de
los individuos analizados y asignar los individuos
simultfdneamente a las poblaciones. El valor de K mdas
probable es determinado comparando |la probabilidad
de los datos para diferentes valores de K asumidos. Las
poblaciones y los individuos fueron asignados a un grupo

Suma de Componentes de Porcentaje de la

la varianza variacion

cuadrados

LANZAROTE [P. maritimum ]

7.64
92.36

18.622
128.680
147.302

0.27302 Va
3.29949 Vb
3.57250

Entre poblaciones 3
39
42
0.0764

Dentro de las poblaciones

Total

Indice de diferenciacion (Fsy)

TODAS LAS POBLACIONES
[P. maritum -P. balansae ]

11.04
88.96

45.954
287.768
333.722

0.42529 Va
3.42581 Vb
3.85110

Entre poblaciones 5
84
89

0.1104

Dentro de las poblaciones

Total

Indice de diferenciacion (Fst)

Tabla 2. Resultado del andlisis de AMOVA entre las
poblaciones de Polygonum analizadas

RESULTADOS

Nivel de variabilidad genética

Los @ cebadores ufilizados en las reacciones de
amplificacidn generaron 109 fragmentos. La poblacion
de Polygonum balansae del Médano, en Tenerife,
presentd mas del doble de diversidad genética que la
encontrada en la mayoria de las poblaciones de
Polygonum maritimum (Tabla 1), siendo la poblacion de
Caleta de Famara (Lanzarote) la que mayor diversidad
presentd

Grado de Diferenciacion Genética

El andlisis de AMOVA muestra gue las cuatro poblaciones
de Polygonum maritimum de Lanzarote se encuentran
escasamente diferenciadas (Tabla 2). Solo el 7.64% de |o
variacion genética encontrada es debido a Ias
diferencias interpoblacionales. Este porcentaje de
variacion aumenta sdlo hasta el 11%, (un incremento de
sOlo un 3.36%) si realizamos el andlisis AMOVA para todas
las poblaciones en estudio, lo cual significa incorporar
artificialmente la poblacion de P. balansae de Tenerife a
las anteriores. Esto significa que independientemente de
la jerarquia taxondmica o de la isla de origen el
coeficiente de diferenciacidn genética interpoblacional
se ve escasamente alterado, reflejando en apariencia,
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Taxon Polygonum maritimum

- P. Prieta (L) | C. Blanco (L) | Pl Canteria (L) | Famara (L) | Lobos (F)

Xkkokk

C. Blanco (L) 0.04256

0.06532

Xkkkk

P. Canteria (L) 0.09822

P.
maritimum

0.09858 0.14230

Xkkkk

Famara (L) 0.00067

0.25284 0.43070

kkkkk

Lobos (F) 0.15530 0.10541

0.07280 0.18670 0.07058 0.07204

P. balansae | El Médano (T) 0.03581

Tabla 3.- Matriz de coeficiente de diferenciacion genética (F,,) entre las

poblaciones analizadas de Polygonum. L. Lanzarote; F. Fuerteventurag; T.
Tenerife..

Los valores de F,; para cada par de poblaciones muestran
que la mayor diferencia genética se detecta entre la
poblacidon de Caletdn Blanco (P. maritimum) vy elislote de

El andlisis individualizado (PCA) muestra igualmente la escasa
separacion genética entre las poblaciones naturales (y
taxones) estudiados, ya que la mayor parte de los individuos se
superponen en la representacion espacial establecida (Figura
D).

La probabilidad de agrupamiento de los individuos en el anadlisis
bayesiano fue maxima cuando se asumid K=2, sugiriendo que
los individuos analizados pueden asignarse a dos grupos (Tabla
4). En este senfido, las poblaciones de P. maritimum de
Lanzarote fueron asignados al grupo |, mientras que la
poblacidn P. balansae fue asignada al conjunto Il. Por otro
lado, la poblacidn de Lobos, compartia ancestro de ambos
grupos, sugiriendo una distribucion he’rerogen\eo y una
estrecha relacigrentre-armbostexones. Pt Prieta ()

b A

b

Caleton Blanco (L)
Polygonum
PL. Canteria (L) maritimum
Caleta Famara (L)
.} Lobos (F) _J
4‘ El Médano (T) Eg:;’gg;‘:m

0.055 0.041 0.028 0.014 0.000

Figura 2.- Dendrograma UPGMA de las poblaciones de Polygonum bbasado en |a
Distancia de Nei (1978).

Punta Prieta-Punta del Palo (L) 0.892 0.108

Caletdn Blanco (L) 0.967 0.033

Polygonum maritimum Playa de La Canteria (L) 0.728 0.272

Caleta de Famara (L) 0.930 0.070

Lobos (F) 0.660 0.340

Polygonum balansae var. | ¢ viaqano (T) 0.249 | 0.751
tectifolium

Tabla 4.- Andlisis de agrupamiento Bayesiano de los individuos de Polygonum
balansae var. fectifolium y P. maritimum estudiados usando STRUCTURE vs. 2.2. La
tabla muestrala proporcion de asignacion (gi) de cada poblacidn predefinida en
cadauno de los dos grupos inferidos.

CONCLUSIONES

@ Existe una muy estrecha relacién genética entre amibos
faxones.

@ Las poblaciones de Lanzarote pueden ser consideradas
como una Unidad Evolutivamente Significativa.

@ Asi mismo, la poblacién de Lobos (P. maritimum) puede ser
considerada como una Unidad Evolufivamente
Significativa, independiente de Ias poblaciones de
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Figura 1. Andlisis de Componentes Principales (PCA) de los individuos de Polygonum estudiados en el

presente frabagjo.



