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Ojetives

Usando muestras no invasivas.
— Aplicar herramientas moleculares (mtDNA y microsatelites).

* discriminar |la presencia de otras especies competidoras, en nuestro caso

N. anomalus, especificamente.

* |dentificar variacidon genética que permita detectar intercambios genéticos

entre poblaciones.
— Identificar genotipos particulares (microsatelites).
e Encontrar parejas a través de la identificacion del sexo.
* Evaluar la diversidad genética y grado de aislamiento.

» Establecer relaciones de parentesco a escala fina.




* Enrelacién a este aspecto las areas prospectadas (Ambroz, Jerte y La Vera).

— Ambrozy Jerte con 16% y 11,3% de muestras positivas a N. anomalus,
respectivamente.

— La Vera con 27% de positivos a N. anomalus.

Indicando mayor competencia por el nicho en La Vera, refiriéndonos tanto a la
muestra extremena como para otras areas geograficas con datos globales
declarados por Castresana (IV seminario técnico Life + DESMANIA [19%])
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En relacidn a este aspecto las areas prospectadas (Ambroz, Jerte y La Vera).

Cyb : A pesar de que la especie muestra una fuerte variacion molecular acompafada de
una estructura poblacional (4 clados), las poblaciones extremeiias y para todas las areas

geografia s pertenece al clado A2 y no muestra variacion en este gen

d-loop : Sin embargo, la poblacién extremefa ha mostrado variacion genética en su
mitogenoma por primera vez. Aunque solo un SNP diferente, podemos a firmar que los

animales del Jerte tenian fijada una variante del gen d-loop.
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de la zona, si fuera el caso.
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* La red de haplotipos (Network)
muestra la relacion filogenética
entre secuencias de Ambroz, La
Veray Jerte.

*Se deduce una posicidn mas
ancestral del gen en Ambroz
(sobre todo) ya que haplotipos
satélites (Jerte) se consideran mas
recientes (Avise 2000).

Po=cion muestra de control de la UNEX
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Aquellos segmentos génicos conservados en multiples especies.

SNP Macho control - CTd
SNP Ambroz -> T ]
SNP Jerte - CT
SNP La Vera - @ Valli;::TF:,ién
SNP Neomys - 2 1]

RN

Identificacion de SNP especificos de la familia talpidae.

Protocolo elaborado en el contexto del proyecto LIFE+Desmania
(LIFE11/NAT/ES/691).



onldelparejas:isexadoimoliecular:

. Individuos de ambos sexos en diferentes tramos fluviales, incorporados como areas
criticas en el Plan de Recuperacion en Extremadura.

. No se observaron desequilibrios en la razén de sexos en ninguna zona

Resultados tras las aplicacion del
protocolo de sexado a las muestras
de Galemys Pyrenaicus (n= 64)

“Hembra = Macho
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Diversidad genética poblacional: global y por zonas (medida: n2 alelos/loci)

Heterocigosidad por loci

Poblacion rango por loci rango por loci Diversidad alélica
H observada H esperada (n2 allelos/loci)
Total datos 0,000 - 0,647 0,000 - 0,723 3,78
Extremadura 0,000 - 0,607 0,000 - 0,579 3,00 s
Ambroz 0,000 -0,636 0,000 - 0,688 2,56
Jerte 0,000 - 0,667 0,000 - 0,485 2,00
La Vera 0,000 -0,545 0,000 - 0,416 1,22




idadjgeneticajpoblacionaliheterocigosidad

. Distribucidon de Heterocigosidad usando tejidos

GA. Hexp=0,37
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IVersSidadigeneticalpoplacional

e  Estructura genética

« Identificacion de unidades potencialmente diferentes

«  Cuantificacion de la fraccion gendmica comun entre
individuos.

bdod-gyshwaeb

v' Dos grupos genéticos

GPA .

GPA:

GPA

v" Subdivisién (1 vs 2): consecuencia de

GPA

diferencias en frecuencias genotipicas y

alélicas.

=  En parte explicada por deriva
genética.

GPJ

Otra parte explicada cuellos de

GPV

ZLLLOL 6

botella reiterados y purga de
alelos.

=  Fuerte asilamiento geografico.
=  Mayor uniformidad genética en
las estirpes de Jerte y La vera

Galicia

i1 1

:

Ref 1
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EFECTO
Algunas poblaciones coalescen debido a una similar pérdida de variabilidad y, con

ello, aparentando
UNIDAD GENETICA SINGULAR

All others

Mayor
diversidad

Baja

e Dos metas de conservacion diferentes.
diversidad

1.- Preservar los grupos geogrdficamente

aislados y mayor riesgo (Jerte y La Vera)

2.- Conservar la mayor variabilidad de las

singulares poblaciones de Ambroz .

Cluster




*  Capacidad de asignacidn individual variable y peor hacia el sureste

Comarca Rango en % de loci' identicos entre
genotipos Por: SItios
Ambroz 44% 78%
Jerte 50% 89%

La Vera 8% 100%




Capacidad de asignacion individual en La VERA mas confusa.
Fuerte aislamiento reproductivo y dificulta de asignacion de parentescos incluso en

la escala fina.
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Se ha sugerido que

altitudes mas bajas merma
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mas intensa (estudiar si se
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requerimientos ecoldgicos)
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Deteccion de falsos parentescos también entre tramos fluviales distantes cuando la
variabilidad genética es baja (mayor confusién), pues no se puede asumir flujo entre

ellas.
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Medio hermano

Hermano completo




Gradojdeiparentesco

entrelindiviauos

. Inferencia de pedigries basada en parentescos moleculares para luego estimar

endogamias por generacion basadas en reconstrucciones genealdgicas.

a5 ML-Relate

File Edit Summary Nulls

Input Data I Summary | Nulls

Relatedness

Relationship

ML-R_ELATE output
Runtime = 10/11/2017 17:46:02
Data = PARA genepop

MATRIX OF MAXIMUM LIKELIHOOD RELATEDNESS

—[AZm ]= A3h A4m Al3m Al7m A19m ABS5m RAE&mM RA43n
Azm 1,00
A3h 0,44 | 1,00
Ad4m 1,00 | 0,44 1,00
A13m{0,50] | 0,46 0,50 1,00
Ai7m 0,00 |0,17 0,00 0,00 1,00
Aism [o0,50 0,46 0,50 1,00 0,00 1,00
A6sm 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 1,00
RA6m 0,07 ©0,33_ 0,07 0,00 0,28 0,00 0,00 1,00
RA43n 4,00 0,00™\0,00 0,00 0,15 0,00 0,50 0,29 1,00

AN

Horquillaabuelo vs padre

Input Data | Summary | Nulls

Likelihood Ratio test for two a priori relationships

Individuals: A3h & Al3m
Putative relationship: Fullsibs
Alternative relationship: unrelated
Number of simulations: 10000

p value: 0,0197

Interpretation: If the p value is small, you can conclude that the putative relationshi
fits the data significanly better than the alternative relationship.




Gradojdejparentescolentrelindividuos

Reconstrucciones genealdgica en Ambroz: estimas con diferentes escenarios
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Reconstrucciones genealdgica: estimas de endogamia por generacion

Becedas
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Endogamia minima 0,125/ g




Reconstrucciones genealdgica en Ambroz: estimas de endogamia por generacion

Ambroz (cualquiera de ambos escenarios)

A2 Al A8 A9

F,=0,06

Endogamia minima 0,03/ g
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. OROGRAFIA GENETICA del desman en Extremadura

*En definitiva. cada nueva * Debajo se describe |la orografia genética

camada estd aportando resultante.
individuos con un grado de
endogamia individual (F,)
entre 0,06 — 0,25.

*Las zonas mas proclives a

tener individuos altamente
consanguineos son Jerte y

La Vera.
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Informacionjadicional

Contextualizar los censos estimados.
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