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RESUMEN

Se han analizado muestras individuales co-
rrespondientes a 105 perdices rojas (Alectoris
rufa ) criadas en cautividad y pertenecientes a 10
explotaciones españolas distintas, dedicadas a
la cría de perdices para repoblación.

Se han considerado 10 loci enzimáticos in-
dependientes: PGD, GPI, ME1, GOT1, IDH1,
LDHA, LDHB, MDH1, MDH2 y MPI. Mientras que
LDHB y MDH2 resultaron ser monomórficos,
ME1 e IDH1 presentaron tres y dos alelos res-
pectivamente. En el resto, se apreció la presen-
cia de un alelo próximo a la fijación junto con otro
u otros dos de baja frecuencia.

Es de destacar la presencia de formas anor-
males de LDH en cinco individuos de la misma
explotación, con sólo una, dos o tres bandas,
frente a las cinco bandas habituales, que podrían
explicarse por la hipotética existencia de un alelo
sin actividad para LDHA (LDH*A-). La población
de granja mostró, en su conjunto, un valor de F

IS

significativo (FIS= 0,3501; p<0,05). La compara-
ción de esta población de granja con un grupo

de 174 perdices rojas silvestres procedentes de
diversas regiones españolas presentó un valor
de FST significativo aunque bajo (FST= 0,0712;
p<0,05). Los loci que resultaron más informati-
vos para apreciar estas diferencias fueron GOT1
(FST= 0,0087; p<0,05), IDH1 (FST= 0,1115; p<0,05)
y MPI (FST= 0,0251; p<0,05).

SUMMARY

Individual samples from 105 captive-reared
red legged partridges (Alectoris rufa) were
analyzed. They belonged to ten farms, devoted to
restocking game preserves.

Ten independent isozyme loci were consi-
dered: PGD, GPI, ME1, GOT1, IDH1, LDHA,
LDHB, MDH1,  MDH2 and MPI. Loci  for LDHB
and MDH1 showed to be monomorphic ones.
ME1 and IDH1 showed three and two alleles,
respectively. The rest of studied loci  only showed
one allele near fixation and one or two  rare  alleles.
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As an interesting result, abnormal images for

LDH, composed of one, two or three bands, were

found in five individuals from the same farm.

Normal images, consisting in five bands, were

seen in the rest of studied birds. Abnormal

images might be explained by one hypothetic

allele without LDHA activity (LDHA*- ). The farm

population showed a significant FIS value (FIS=

0.3501; p<0.05), when considerd as a whole.

This population was compared to a group of 174

wild-living red-legged partridges, coming from

several Spanish regions. The obtained FST value

was significant, but small (FST= 0.0712; p<0.05).

The most informative loci for this comparison

were GOT1 (FST= 0.0087; p<0.05), IDH1 (FST=

0.1115; p<0.05) and MPI (FST= 0.0251; p<0.05).

INTRODUCCIÓN

La perdiz roja (Alectoris rufa)  es
la reina de la caza menor en España.
Cada año, miles de cazadores se dedi-
can a su afición favorita creando un
volumen de negocio que se ha conver-
tido en un importante recurso econó-
mico de las regiones ricas en caza. Sin
embargo, la caza continuada y diver-
sas condiciones ambientales cambian-
tes (sequía, uso de pesticidas, abando-
no de tierras de labor, empleo de
cosechadoras, desaparición de barbe-
chos y ribazos, pastoreo destructivo,
etc) ha llevado a la especie a una  pau-
latina disminución de efectivos, muy
notable desde el año 1960 y que se
continúa apreciando en los últimos años.

Por ello, en muchos cotos se está
llevando a cabo la introducción de ejem-
plares criados en cautividad, a menudo
con escaso o nulo control de su calidad
genética. En la actualidad, cotos (en
todas sus modalidades) y sociedades
de cazadores adquieren alrededor de

3,5 millones de ejemplares por año con
un coste de alrededor de 6000 millones
de pesetas, con objeto de liberarlos y
cubrir la diferencia entre la producción
natural y la demanda.

Es alarmante el riesgo de que se
introduzcan especies foráneas en nues-
tros territorios. La perdiz roja se
hibrida fácilmente con la perdiz griega
(Alectoris graeca ). Esta última espe-
cie presenta muy diferente plumaje y
es por su comportamiento en los lan-
ces de caza mucho menos apreciada.
Pero también posee mayor talla y pro-
lificidad y es de más fácil cría en
cautividad, lo que habría podido llevar
de forma accidental o intencionada a
su introducción en los esquemas pro-
ductivos de perdices aparentemente
rojas que podrían ser liberadas al me-
dio. Es más, aún cuando se estuviera
repoblando con perdiz roja en pureza,
podría existir el riesgo de reducir seria-
mente la biodiversidad al introducir en
masa, y año tras año, animales con me-
nor variabilidad genética que acaba-
rían así por degradar el patrimonio
genético de la especie y poner en peli-
gro un recurso natural de primer orden.

El objetivo de este trabajo es iniciar
el estudio de las perdices rojas de
granja desde un punto de vista genéti-
co, con la intención de hacer posible su
comparación con las perdices rojas
silvestres y comenzar a responder la
pregunta ¿puede suponer la repobla-
ción un cambio o sustitución de la
población existente por otra genética-
mente diferente?.

MATERIAL Y MÉTODOS

Se han analizado muestras indivi-
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Tabla I. Composición de la población de
granja analizada.(Geographic origin of the

analysed farm partridges).

Origen Efectivo

Segovia 62
Pontevedra 16
La Coruña   6
Zaragoza 1   4
Zaragoza 2   4
Albacete 1   4
Albacete 2   3
Huesca 1   2
Huesca 2   2
Madrid   2

TOTAL 105

Aragón, Extremadura, Castilla-La
Mancha, Valencia, Murcia y Andalu-
cía), y que han sido ya objeto de varias
publicaciones (Tejedor et al., 1995;
Arruga et al., 1996 y 1998). Estos
animales constituyen  globalmente lo
que denominamos  población silves-
tre.

Para los análisis enzimátidos reali-
zados se han utilizado muestras indi-
viduales de sangre y de hígado. Los
extractos tisulares y los hemolizados
se han obtenido diluyendo con el mis-
mo volumen de tampón de Shaws
(0,01M Tris/HCl pH7,5; 0,0001 M
DTT y 0,001M EDTA), y tras varios
ciclos de congelación y descongela-
ción se congelaron en alícuotas a
-80°C. De este modo, cada alícuota
sólo se descongela una vez antes de su
análisis, asegurando la repetibilidad
de la imagen electroforética entre
muestras y entre alícuotas dentro de
una muestra.

En el presente trabajo se han anali-
zado 10 loci enzimáticos independien-
tes, que controlan la síntesis de los
siguientes enzimas del metabolismo
intermediario:

- 6- Fosfogluconato deshidrogenasa
(PGD, E.C. 1.1.1.44).

- Glucosafosfato isomerasa ( GPI,
E.C. 5.3.1.9).

- Enzima málico 1 (EM1, E.C.
1.1.1.40).

- Glutámico-oxalacético trans-
aminasa ( GOT1, E.C. 2.6.1.2).

- Isocitrato deshidrogenasa 1
(IDH1, E.C. 1.1.1.42).

- Lactato deshidrogenasa A (LDH
A, E.C. 1.1.1.27).

- Lactato deshidrogenasa B (LDH
B, E.C. 1.1.1.27).

duales correspondientes a 105 perdi-
ces rojas criadas en cautividad y per-
tenecientes a un conjunto de 10 explo-
taciones distintas a las que hemos teni-
do acceso (tabla I) . Se trata de aves
inicialmente de origen silvestre, aun-
que se mantienen en cautividad desde
hace un número indeterminado de ge-
neraciones y la reproducción se realiza
de forma aislada dentro de cada explo-
tación. Dado el pequeño efectivo ana-
lizado en la mayoría de las explotacio-
nes consideradas, para el análisis
poblacional se ha considerado la tota-
lidad de individuos en su conjunto, que
de esta manera forman la así denomi-
nada población de granja.

Como término de comparación, he-
mos utilizado la información corres-
pondiente a un total de 172 perdices
rojas, capturadas en el campo en di-
versas regiones españolas (Galicia,
Castilla-León, Santander, La Rioja,
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- Malato deshidrogenasa 1 (MDH1,
E.C.1.1.1.37).

- Malato deshidrogenasa 2 (MDH2,
E.C.1.1.1.37).

- Manosa fosfato isomerasa (MPI,
E. C. 5.3.1.8).

La elección de los loci enzimáticos
se ha realizado únicamente teniendo
en cuenta la disponibilidad de técnicas
y materiales en nuestro laboratorio,
independientemente de la variabilidad
de los mismos en aves.

Como soporte para la electroforesis
se usaron tiras de acetato de celulosa,
lo que permitió economizar muestra y
productos de tinción. Tras un desarro-
llo electroforético que no superó en
ningún caso las tres horas, las varian-
tes de cada enzima se pusieron de
manifiesto mediante una tinción espe-
cífica, basada en el uso del sustrato
específico para el enzima en cuestión.
Se obtuvo así una mancha en el punto
donde se encontraba la variante
enzimática, que podía observarse di-
rectamente o bajo luz ultravioleta, se-
gún los casos. Los tampones, las con-
diciones electroforéticas y las tinciones
enzimáticas se adaptaron de las técni-
cas originales de Meera Khan (1971),
Harris y Hopkinson (1976), Van
Someren et al. (1974) y Womack y
Moll (1986). Por convenio, se denomi-
naron las variantes con las letras del
alfabeto en orden decreciente de mo-
vilidad electroforética.

En los estudios poblacionales se ha
utilizado el programa GENETIX
(Belkhir et al., 1996-1998). Este pro-
grama permite el cálculo de un conjun-
to de parámetros poblacionales (fre-
cuencias alélicas, parámetros de
polimorfismo, índices de fijación F de

Wright, D de Nei) y propone el estudio
de su significación estadística median-
te el empleo de test de remuestreo del
tipo de las permutaciones. Así, genera
la distribución de un parámetro con-
creto bajo la correspondiente hipótesis
nula por permutaciones adecuadas
obtenidas a partir del fichero de datos.
El valor observado sobre los datos
reales se compara con la distribución
obtenida y permite obtener una esti-
mación de la probabilidad de obtener
un valor igual o superior al valor ob-
servado bajo la Hipótesis nula. (H0

).
Según los autores del programa
(Belkhir et al., 1996-1998), esta aproxi-
mación es preferible a los tets paramé-
tricos usuales porque las leyes de dis-
tribución de los estimadores poblacio-
nales son en general mal conocidas
(Weir, 1996), y resulta muy apropiada
cuando se trabaja con tablas de con-
tingencia con pocas observaciones en
cada caso, de modo que constituye una
alternativa a los test exactos cuando
éstos existen.

Los parámetros de polimorfismo uti-
lizados en este trabajo son los siguien-
tes: heterozigosidad esperada en situa-
ción de equilibrio de Hardy-Weinberg,
corregida para el sesgo de muestreo
(Hexp., Nei, 1978), heterozigosidad
observada (Hobs.), proporción de loci
polimórficos donde la frecuencia del
alelo más frecuente es 0,95 (P(0,95)),
idem para 0,99 (P(0,99)), número me-
dio de alelos por locus (A/l).

Los índices de fijación o estadísti-
cos F se denominan F

IS
, F

IT
 y F

ST
 (Wright,

1965) y son calculados por el programa
citado mediante la metodología de Weir
y Cockerham (1984). F

IS
 y F

IT
 miden,

respectivamente, el exceso o defecto
promedio de heterozigotos en cada po-
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obtenida y esto permite estimar la pro-
babilidad de obtener un valor igual o
superior al valor observado bajo la
hipótesis nula. De la misma manera, el
programa estima la significación de los
valores de F

IT
 (a través de permutación

global sobre los alelos) y F
ST

 (mediante
permutación global de los individuos).

El valor de D ha sido estimado por
el programa en función de la fórmula
de Nei (1978), que introduce una co-
rrección para el sesgo de muestreo de
los individuos. La significación del
valor de D obtenido también se testa
determinando su probabilidad bajo la
hipótesis nula (D=0) utilizando méto-
dos de remuestreo por permutación.

RESULTADOS Y DISCUSIÓN

VARIABILIDAD ELECTROFORÉTICA
La especial situación encontrada

en lo que se refiere a los loci LDHA y
LDHB  hace necesaria una explicación
detallada. Dichos loci controlan una
misma actividad enzimática. El enzi-
ma lactato deshidrogenasa funcional
es una proteína compleja formada por
la unión de cuatro subunidades sim-
ples denominadas monómeros; el en-
zima completo es, por tanto, un
tetrámero.

Cada uno de los loci indicados con-
trola un tipo de monómeros, denomi-
nados respectivamente A y B. El com-
portamiento electroforético de estos
monómeros es diferente: el monómero
B se mueve hacia el polo positivo y el
monómero A lo hace hacia el negati-
vo. Para formar el enzima funcional,
es preciso que se unan cuatro de estos
monómeros, pero no es necesario que
sean del mismo tipo y de hecho las

Figura 1. Diagrama de los patrones norma-
les y anómalos de LDH, mostrando la es-
tructura polimérica de las bandas observa-
das. 1: B
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blación y en el total considerado como
un conjunto. Estos estadísticos pueden
tener valores positivos o negativos,
según exista defecto o exceso de
heterozigotos. F

ST 
estima el grado de

diferenciación genética entre pobla-
ciones. Su valor oscila entre 0 y 1, de
modo que puede ser usado como una
medida de distancia genética entre po-
blaciones (Weir, 1990). El error están-
dar de estos parámetros se ha estima-
do por remuestreo según el método de
jackknife sobre los loci (Weir, 1990).

Para testar la existencia de equili-
brio genético de Hardy-Weinberg se
parte del valor de F

IS
. El programa

genera la distribución de F
IS
  corres-

pondiente bajo la hipótesis nula (exis-
tencia de equilibrio) mediante permu-
tación de alelos entre individuos. El
valor de F

IS
 observado sobre datos

reales se compara con la distribución
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Tabla II. Frecuencias alélicas+error es-
tándar para los loci variantes. (Allele

frequencies+standard error for variable loci).

Locus
Alelos Granja Silvestre

(n) (n)

PGD (101) (172)
PGD*A ——- 0,0058+0,0041
PGD*B 0,9703+0,0118 0,9506+0,0118
PGD*C 0,0297+0,0118 0,0436+0,0109

GPI (105) (172)
GPI*A ——- 0,0029+0,0028
GPI*B 0,0048+0,0004 ——-
GPI*C 0,9952+0,0004 0,9971+0,0028

ME1 (43) (171)
ME1*A ——- 0,0760+0,0141
ME1*B 0,1512+0,0387 0,3421+0,0257
ME1*C 0,8023+0,0424 0,5614+0,0268
ME1*D 0,0465+0,0224 0,0205+0,0077

GOT1 (105) (171)
GOT1*A 0,0714+0,0178 0,0292+0,0091
GOT1*B 0,9000+0,0207 0,9064+0,0158
GOT1*C ——- 0,0497+0,0114
GOT1*D ——- 0,0117+0,0058
GOT1*E 0,0286+0,0115 0,0029+0,0028

IDH1 (95) (172)
IDH1*A 0,2263+0,0303 0,4680+0,0268
IDH1*B 0,7737+0,0303 0,5320+0,0268

LDHA(90) (54)
LDH*A 0,9611+0,0144 1,000
LDH*A- 0,0389+0,0144 ——-

MDH2 (92) (54)
MDH2*A 1,000 0,9904+0,0094
MDH2*B ——- 0,0096+0,0094

MPI (43) (172)
MPI*A ——- 0,0087+0,0152
MPI*B 0,9884+0,0114 0,9215+0,0145
MPI*C 0,0116+0,0114 0,0698+0,0138

uniones se producen al azar, con lo que
son posibles cinco tipos de asociacio-
nes: B

4
, B

3
A

1
, B

2
A

2
, B

1
A

3
, A

4
.

Dada la diferente movilidad elec-
troforética de los monómeros A y B,
cada uno de los conjuntos anteriores
corresponde a una banda de diferente
movilidad, de modo que el orden indi-
cado es decreciente respecto al polo
positivo (figura 1). Así pues, es posi-
ble identificar los diferentes monómeros
que aparecen en un individuo concre-
to.

La gran mayoría de los individuos
estudiados, tanto de granja como sil-
vestres, presentan las cinco bandas
esperadas. Pero en la población de
granja dos individuos presentan sólo
una banda, la más rápida, correspon-
diente a B

4
, otros dos individuos pre-

sentan únicamente las tres primeras
bandas (B

4
, B

3
A

1
, B

2
A

2
) y un individuo

presentó sólo las dos primeras bandas
(B

4
 y B

3
A

1
). Todos estos individuos

corresponden a una única explotación
(Segovia). Esta situación parece indi-
car la presencia de un alelo no activo
para el locus LDHA, que representa-
mos en principio como LDH*A- .

De este modo, si un individuo es
homocigoto LDH*A- /LDH*A- , no tie-
ne posibilidad de formar monómeros A
que tengan actividad enzimática, de
manera que los únicos tetrámeros ac-
tivos que puede presentar serían de
tipo B

4
, con lo cual  su imagen sería una

única banda rápida. De acuerdo con
esta hipótesis de trabajo, un individuo
heterozigoto LDH*A /LDH*A- sólo for-
maría la mitad de monómeros activos
que tendría un individuo normal. La
escasez de monómeros activos de tipo
A evitaría en la práctica la formación
de las bandas más lentas de lactato
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deshidrogenasa, que presentan un ele-
vado componente de monómeros A
(B

1
A

3
 y A

4
), de forma que sólo apare-

cen  las bandas más rápidas, observán-
dose también una menor actividad para
las correspondientes a B

3
A

1
 y B

2
A

2
,

que llegaría hasta la desaparición de
ésta última en algún caso. La falta de
actividad o incluso la ausencia total de
monómeros A en los individuos indica-
dos se ve compensada por la presencia
de monómeros B de actividad normal,
por lo que estos individuos presenta-
rían una aspecto general en principio
normal.

No se ha encontrado en la biblio-
grafía referencia alguna acerca de es-
tas variantes en perdices; de hecho,
trabajos anteriores realizados por otros
investigadores en perdices rojas mues-
tran a los loci LDHA y LDHB  como
monomórficos (Randi et al., 1992;
Blanc et al.,  1993).

Estos trabajos se refieren tan sólo a
un pequeño número de animales (entre
12 y 28), tanto silvestres (Sudoeste de
España y de Francia) como de granja
(situada en Italia). Sin embargo, se ha
demostrado la presencia de polimor-
fismo en la expresión génica de LDHA
en eritrocitos de ovino (Serov et al.,
1975). En la especie humana se ha
descrito un caso similar para el locus
LDHB (Kitamura et al., 1971) y en
1990 Maekawa et al.,describieron
también una mutación génica respon-
sable de la deficiencia de la actividad
de la subunidad A de LDH. Dado que
no se ha encontrado referencia biblio-
gráfica alguna sobre su presencia en
ninguna especie animal, resulta de gran
importancia confirmar su existencia
mediante el análisis de la descenden-
cia de los individuos portadores.

FRECUENCIAS GÉNICAS
La tabla II  muestra las frecuen-

cias génicas de los loci PGD, GPI,
ME1, GOT1, IDH1, LDHA, MDH2 y
MPI en las aves de granja y, como
término de comparación, también en
las silvestres analizadas hasta el mo-
mento. Los loci LDHB y MDH1 resul-
taron ser invariantes en ambas pobla-
ciones. La tabla II  detalla también
para cada locus el efectivo analizado
(n).

El alelo  PGD*B  se encuentra próxi-
mo a la fijación tanto en perdices de
granja como en silvestres, si bien en
estas últimas aparece un alelo raro
(PGD*A), que no se ha observado en
la primera población.

Algo similar ocurre en el locus GPI,
donde el alelo GPI*C está práctica-
mente fijado en ambas poblaciones,
pero los alelos raros que le acompañan
son distintos en cada una de ellas.

En el caso del  locus  ME1, dado que
no se encuentra activo en eritrocitos,
sólo se ha podido analizar en 43 perdi-
ces de granja, de las que se disponía de
muestras de hígado. El alelo más fre-
cuente  es  ME1*C, seguido  por  ME1*B
y ME1*D  en ambas poblaciones. Sin
embargo, en las perdices silvestres
aparece el alelo ME1*A con baja fre-
cuencia, mientras que no se ha obser-
vado en granja, posibemente por el
bajo efectivo analizado.

Para el locus GOT1, en ambas
poblaciones se aprecia que el alelo
GOT1*B presenta una frecuencia muy
elevada. Pero en las perdices silves-
tres se observan también los alelos
raros GOT1*A, GOT1*C, GOT1*D
y GOT1*E, mientras que en perdices
de granja sólo se han observado
GOT1*A y GOT1*E.
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EN IDH1, debido a la escasez de
las muestras utilizadas, sólo pudo ana-
lizarse en 95 de las aves de granja
muestreadas. Aunque el locus es
dialélico en las poblaciones estudiadas,
la frecuencias son muy diferentes en
una y en otra población.

En lo referente a LDH A, como ya
se ha indicado sólo se aprecia variabi-
lidad en una de las explotaciones estu-
diadas, con la presencia de un supues-
to alelo inactivo (LDH*A-). En lo refe-
rente a LDH A, como ya se ha indica-
do, sólo se aprecia variabilidad en una
de las explotaciones estudiadas, con la
presencia de un supuesto alelo inactivo
(LDH*A-). Por agotamiento de las
muestras disponibles, sólo se analizó
este locus en 90 de las perdices de
granja y en 54 de las silvestres. Es
patente la gran diferencia entre los
efectivos analizados de granja y silves-
tres para este locus, y el hecho de que
la variante rara LDH*A- sólo se ha
encontrado en una de las explotacio-
nes no permite descartar que pueda
existir en otras o incluso en la pobla-
ción silvestre, aunque hasta el momen-
to no se haya observado.

El agotamiento de las muestras lle-
va a situaciones similares en cuanto a
los loci LDHB, MDH1 y  MDH2.
Tanto LDHB como MDH1 aparecen
como invariantes. El  locus MDH2
sólo presenta variabilidad en la pobla-
ción silvestre, aunque dicha variabili-
dad es muy  reducida, ya que el alelo
MDH2*B  aparece en heterocigosis en
un único individuo. En la población de
granja, aunque su efectivo duplica al
de la población silvestre, este  locus  es
sin embargo monomórfico.

Finalmente, el locus MPI , que no
se encuentra activo en eritrocitos, no

pudo analizarse más que en 43 perdi-
ces de granja a partir de las muestras
de hígado disponibles. El alelo MPI*B
se encuentra muy próximo a la fijación
en ambas poblaciones consideradas,
pero sobre todo en la población de
granja, donde aparece  MPI*C con
muy baja frecuencia. En la población
silvestre, además de estos dos alelos,
se aprecia un tercer alelo, aún menos
frecuente (MPI*A). Estos resultados
por supuesto se ven influídos por el
tamaño de la muestra analizada, que
resulta mucho menor en el caso de las
perdices de granja.

En trabajos realizados por otros
autores en perdiz roja, los loci PGD,
IDH, MDH1 y 2 y MPI aparecen
como monomórficos, mientras que
ME1 y GOT1 son dialélicos. (Randi et
al., 1992; Blanc et al., 1993). Hay que
tener presente que estos trabajos se
refieren tan sólo a un pequeño número
de animales (entre 12 y 28), tanto
silvestres (Sudoeste de España y de
Francia) como de granja (situada en
Italia), situación que podría influir en la
menor variabilidad detectada.

El estudio de cada locus concreto
en las granjas consideradas con mayor
efectivo analizado (Segovia, Pontevedra
y La Coruña) mostró la existencia de
equilibrio de Hardy-Weinberg en todos
los casos, excepto para los loci GOT1
y LDHA (p<0,05) en la granja de Se-
govia. En los loci indicados, que por
otro lado son los más variables en la
granja en cuestión, se aprecia un de-
fecto significativo de heterocigotos con
respecto a la situación de equilibrio. En
dicha granja se ha estimado un valor de
F

IS 
de 0,4785 (p<0,05), considerando

globalmente todos los loci analizados.
Este déficit significativo de heteroci-
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Tabla IV. Estimaciones promedio de los
índices de fijación (F

IS
, F

IT
 y F

ST
) , conside-

rando los loci estudiados y las dos pobla-
ciones analizadas (granja y silvestre) con
sus correspondientes errores estándar.
(Mean estimations of fixation indexes (FIS, FIT  and

F
ST

) considering all the studied loci in both analysed

(farm and wild) populations with standar errors)

FIS FIT FST

Media 0,2065 0,2630 0,0712
Error estándar 0,0581 0,0562 0,0218

Tabla III. Índices de diversidad genética de las poblaciones estudiadas. (Genetic diversity

indexes of the studied populations).

Población H exp.+e.s. H. obs+e.s. P(0,95) P(0,99) A/l

Granja 0,1038+0,1384 0,0676+0,1060 0,300 0,600 1,900

Silvestre 0,1504+0,2113 0,1284+0,1766 0,400 0,500 2,400

gotos se debería a procesos de deriva,
a un posible efecto fundación o a la
reproducción entre individuos empa-
rentados, fenómenos todos ellos habi-
tuales en poblaciones pequeñas y ce-
rradas. El defecto de heterocigotos
podría explicarse también, al menos
desde un punto de vista teórico, por
procesos selectivos, pero la existencia
de selección natural es difícil de de-
mostrar (Grant & Price, 1981) y no hay
constancia alguna de selección dirigida
por el ganadero en este sentido.

En cuanto al conjunto global de
aves de granja, se ha constatado la
ausencia de equilibrio genético para
los loci PGD, GOT1, IDH1 y LDHA,
con un defecto significativo (p<0,05)
de heterocigotos en todos los casos.
Estos resultados podrían explicarse por
el hecho de que estamos considerando
como una única población a una serie
de individuos que corresponden a va-
rias granjas distintas, entre las que no
existen relaciones reproductivas.

La tabla III  muestra los índices de
variabilidad genética para la poblacio-
nes de granja y silvestre analizadas.
Como puede apreciarse, los valores
son siempre inferiores para la pobla-
ción de granja, a excepción del por-
centaje de polimorfismo al nivel del
99%, que es superior en las perdices

de granja. Esta menor variabilidad de
las perdices de granja sería también
una consecuencia del hecho de que
en realidad estamos considerando un
conjunto de poblaciones pequeñas y
aisladas.

En la tabla IV  se muestran las
estimaciones promedio de los índices
de fijación FIS

, F
IT

 y F
ST

 considerando
los loci estudiados y las dos poblacio-
nes analizadas. La tabla muestra tam-
bién sus correspondientes errores
estándard. Como ya se ha comentado,
la distribución de los estimadores po-
blacionales resulta a menudo mal co-
nocida y, por otro lado, se han analiza-
do pocos loci y sólo dos poblaciones.
Por estas razones, los errores estándard
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calculados no permiten realizar tests
precisos de hipótesis nula para los pa-
rámetros estimados, sino más bien apre-
ciar la influencia del plan de muestreo
(elección de loci y de poblaciones)
sobre los valores medios de dichos
parámetros.

Así pues, y como se ha indicado
antes en el apartado correspondiente a
material y métodos, se ha determinado
la significación de los mencionados
parámetros mediante métodos de
remuestreo por permutación. En todos
los casos se obtienen estimaciones sig-
nificativamente diferentes de cero
(p<0,05).

Es de destacar que el valor de F
IS

estimado es tan sólo un promedio para
las dos poblaciones consideradas. El
valor de F

IS
 estimado para la población

de granja es de 0,3501 (p<0,05), mien-
tras que el estimado para la población
silvestre es 0,1464 (p<0,05). El valor
más elevado que se aprecia en la po-
blación de granja podría deberse de
nuevo a que la reproducción en dichas
granjas se realiza de una forma cerra-
da y a partir de un reducido número de
reproductores.

Los índices de variabilidad genética
y el valor de F

IS
 calculados con los

datos disponibles en este estudio su-
gieren una menor variabilidad genética
en la población de granja que en la
población silvestre.

COMPARACIÓN DE LA POBLACIÓN DE

GRANJA CON LA POBLACIÓN SILVESTRE

El valor significativo de F
ST

 (0,0712,
p<0,05) indica la existencia de diver-
gencia genética entre las dos poblacio-
nes consideradas. La correspondiente
distancia de Nei es de 0,012 (p<0,05).

Sin embargo, estos valores, aunque
significativamente distintos de cero, no
son muy elevados, de manera que la
población de granja y la población sil-
vestre no pueden considerarse muy
diferentes, al menos a partir de los loci
considerados. Este resultado está de
acuerdo con los trabajos de Barrouw-
clough (1983), según los cuales, la
mayoría de las especies aviares tienen
valores de F

ST 
del orden de 0,1 o inclu-

so menos. Los loci que resultan más
informativos para apreciar estas dife-
rencias son GOT1 (F

ST
=0,0087,

p<0,05), IDH1 (F
ST

=0,1115, p<0,05) y
MPI (F

ST
=0,0251, p<0,05). El valor

correspondiente a  MPI debe ser con-
siderado sólamente a título indicativo,
dado el pequeño número de aves de
granja que se ha podido estudiar para
este locus.

Aunque estas estimaciones son
orientativas de las diferencias globales
entre las perdices criadas en granja y
las perdices silvestres, no hay que olvi-
dar que para valorar el impacto real de
una repoblación sobre la variabilidad y
la estructura genética de la población
local es preciso considerar las diferen-
cias genéticas de partida entre las po-
blaciones implicadas concretas. Asi-
mismo, es necesario valorar el flujo
genético real, entendido formalmente
no sólo como el movimiento de genes
de la granja hacia el campo, sino tam-
bién su incorporación en la población
local. Así, el flujo genético actúa como
uniformizador y deja sentir su efecto
sobre la estructura de las poblaciones
afectadas (Rockwell y Barrowclough,
1987), con lo que se puede esperar una
disminución de F

ST
, cuando el flujo

entre poblaciones es intenso.
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