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Uno de los retos más importantes que han tenido que afrontar los organismos 
de cuenca desde la entrada en vigor de la Directiva Marco del Agua, es la 
consecución del  “buen estado ecológico” de nuestros ríos.

Para poder llevar a cabo medidas de mejora y restauración efectivas,  es preciso 
contar con una diagnosis previa basada en indicadores hidromorfológicos 
y  biológicos que aporten información precisa sobre el estado de las masas 
de agua. En este contexto, los peces continentales han sido tomados como 
valiosos indicadores biológicos, y respetando la distribución de competencias 
entre las Comunidades Autónomas y el Estado, los peces han entrado a formar 
parte del bagaje de las Confederaciones Hidrográficas.

Es innegable el papel que los organismos de cuenca, como administración 
competente en la gestión del agua en cuencas intercomunitarias,  tienen 
en la gestión y conservación del hábitat fluvial, y por tanto, en el devenir de 
las poblaciones de nuestros peces continentales, que son, una de las joyas 
de biodiversidad que alberga nuestro país, pues buena parte de ellos, son 
endemismos exclusivos de la península ibérica.

El proyecto LIFE CIPRIBER es un buen ejemplo de gestión y responsabilidad 
compartida en la protección del hábitat fluvial, y de cómo la Confederación 
Hidrográfica del Duero, como beneficiario coordinador, se ha implicado 
decididamente en la conservación y protección de este patrimonio natural. 

Uno de los hitos alcanzados en este proyecto del que nos sentimos muy 
orgullosos,  es la publicación que ahora tiene en sus manos, “CARACTERIZACIÓN 
GENÉTICA E IDENTIFICACIÓN DE UNIDADES DE CONSERVACIÓN EN PECES 
ENDÉMICOS DE INTERÉS COMUNITARIO”, elaborado por el equipo de investigación 
del Dr. Ignacio Doadrio del Museo Nacional de Ciencias Naturales del Consejo 
Superior de Investigaciones Científicas (CSIC), un trabajo inédito sobre la 
filogenia de nuestros peces que se convertirá  sin duda, en una herramienta 
indispensable en el futuro para la gestión y conservación de las poblaciones 
de los ciprínidos endémicos de la península ibérica.

Diana Martín Sánchez
Comisaria de Aguas de la Confederación Hidrográfica del Duero

Presentación
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De todos los vertebrados son los peces de agua dulce de la península ibérica el grupo más 

amenazado de extinción. Para frenar este riesgo de desaparición, de esas pequeñas joyas 

que son nuestros pequeños ciprínidos endémicos, algunos esfuerzos se han hecho desde las 

administraciones, pero todavía queda un largo recorrido por hacer si queremos frenar esa 

pérdida de biodiversidad. Uno de los problemas existentes es el desajuste que existe entre la 

información científica disponible y las actuaciones de conservación sobre estas especies. Así 

por ejemplo las categorías propuestas por la Unión Internacional para la Conservación de la 

Naturaleza (IUCN), que suelen coincidir con las propuestas realizadas por diferentes exper-

tos, no tienen un reflejo en la legislación Nacional y Autonómica que debiera de amparar la 

protección de estas especies a través del Catálogo Nacional o de los Catálogos Regionales de 

Especies Amenazadas. 

Sin embargo, son las acciones directas y decididas, llevadas a cabo por las administraciones, 

sobre el control de especies invasoras, la eliminación de obstáculos en los ríos, el manteni-

miento de caudales, la depuración de las aguas, el control sobre fertilizantes y herbicidas y 

un largo etc., las que deben frenar el declive de nuestros peces. Al fin y al cabo, las cuencas 

fluviales resumen en sus aguas, y la vida que contienen, la buena o mala gestión de un terri-

torio. Cualquier acción agrícola, ganadera, urbana o industrial tiene repercusión por infiltra-

ción o escorrentía en las aguas que discurren en ese territorio y afectan a los peces que viven 

en sus ríos que no pueden escapar como otras especies de insectos o vertebrados volando, 

caminado, etc. Pero, la protección de las especies, y la de los peces en particular, no se ga-

rantiza sólo a través de obras de restauración, algunas muy loables como la eliminación de 

presas y obstáculos en la cuenca del Duero o la depuración de las aguas e incluso haciendo 

una planificación integral de la cuenca.

Estudio filogeográfico: 
análisis de la variación genética

A largo plazo en especies que han sufrido ya un enorme declive y ante futuros inciertos, de-

bidos al cambio climático, el estudio genético de las especies, es decir el conocimiento de la 

estructura de sus poblaciones, la variabilidad intrapoblacional o la posibilidad de adaptación 

a diversos escenarios ambientales tiene un papel clave en la Biología de la Conservación y en 

la futura supervivencia de estos organismos a largo plazo. Uno de los ejes fundamentales en 

Biología de la Conservación es conocer la estructura de las poblaciones, es decir, saber cuál 

es la variación genética de una especie y si se pueden delimitar poblaciones con diferencias 

genéticas significativas dentro de la misma. El conocimiento de estas poblaciones genética-
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mente diferenciadas nos proporciona la posibilidad de tomar decisiones de gestión, cuando 
los recursos económicos para la conservación de una especie son limitados. De esta forma si 
no podemos conservar todas las poblaciones de una especie, al menos podremos hacerlo de 
aquellas poblaciones más diferentes conservando la mayor parte de su patrimonio genético. 

Para delimitar estas poblaciones, se han utilizado diferentes marcadores genéticos, entre 
ellos los microsatélites han sido siempre los más utilizados, junto a la secuenciación de al-
gunos genes. Los microsatélites son repeticiones de un fragmento de ADN y normalmente 
son marcadores neutros es decir que no codifican para una proteína determinada, aunque 
pueden tener efectos sobre la expresión de diversos genes. Son muy polimórficos, es de-
cir muy variables, y por ello tienen una ventaja sobre la secuenciación de genes codifican-
tes que suelen estar más conservados y por tanto no permiten descubrir diferencias entre 
poblaciones cuando estas han divergido hace poco tiempo. Sin embargo, los microsatélites 
tienen el problema de que normalmente son muy pocos loci y alelos (caracteres) los que 
se pueden estudiar. Las nuevas técnicas genéticas de secuenciación sin embargo permiten 
estudiar cambios de un solo nucleótido a lo largo de todo el genoma (SNPs por sus siglas 
en inglés) y obtener cientos o miles de caracteres a través de todos los cromosomas de un 
organismo. Eso nos da la ventaja de poder estudiar tanto cambios en zonas no codificantes 
para proteínas, como en zonas codificantes sometidas a selección y obtener dos tipos de in-
formación complementaria. Además, si tenemos un organismo próximo con todo su genoma 
secuenciado, es posible mapear donde se encuentran esas diferencias entre poblaciones e 
incluso encontrar zonas del genoma y genes candidatos a su adaptación a diferentes cam-
bios ambientales. Son estos SNPs los que junto a la secuenciación de genes mitocondriales y 
nucleares se han estudiado para los ciprínidos endémicos del oeste español. 

Los genes mitocondriales y nucleares nos dan otra información de interés y que tiene que 
ver con el tiempo de divergencia entre poblaciones, especialmente el ADN mitocondrial, ya 
que este se trasmite de forma clónica por vía materna en la mayor parte de los vertebrados 
y tiene una tasa de mutación muy superior a la de los genes nucleares, haciéndola idónea 
para los estudios poblacionales. Y es gracias al estudio de este ADN mitocondrial donde nace 
una disciplina con una metodología adecuada para el estudio de la divergencia entre pobla-
ciones en un contexto espacio-temporal: la Filogeografía. 

La Filogeografía es, por tanto, la disciplina científica que estudia los principios y los proce-
sos que rigen y explican la distribución geográfica de los diferentes linajes evolutivos den-
tro de una especie, o en especies cercanas, y a una escala espacio-temporal determinada. 

La Filogeografía es una disciplina científica relativamente moderna que surge como una sub-
disciplina de la biogeografía, que incorpora los datos genéticos sobre la estructura de las po-
blaciones. De esta forma puede desentrañar la evolución de la distribución de una especie a una 
escala temporal reciente. Por ello, es muy útil en Biología de la Conservación al contribuir a la 
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delimitación de Unidades de conservación, dependiendo del grado de aislamiento y singularidad 
de las poblaciones de una especie, y tomar decisiones de gestión cuando los recursos son insu-
ficientes para conservar todas las poblaciones de una especie. La Filogeografía pretende ser un 
puente de unión entre la Filogenia, la Sistemática y la Genética de poblaciones de manera que 
pueda ser evaluada la congruencia entre la distribución geográfica de las poblaciones de una 
especie y la frecuencia en la que sus genotipos (haplotipos mitocondriales o alelos nucleares) 
están presentes en cada población dentro de un marco evolutivo. La Filogeografía es especial-
mente útil cuando las especies son filogenéticamente próximas, ya que los métodos filogeo-
gráficos pueden representar de una manera más fidedigna las relaciones entre poblaciones en 
este contexto, procurando un mejor entendimiento de los procesos evolutivos más recientes. De 
hecho, la Filogeografía ha sido crucial en la historia evolutiva de los organismos para explicar por 
ejemplo la influencia de las glaciaciones pleistocénicas sobre la formación de linajes genéticos 
y la distribución de los mismos o la identificación de refugios glaciares, de los que en el caso de 
los peces de agua dulce de la península ibérica se cuentan algunos ejemplos. La Filogeografía 
también permite inferir procesos demográficos históricos como tamaño efectivo poblacional, 
flujo génico, migración, expansión o regresión poblacional que deben ser considerados a la hora 
de interpretar los resultados obtenidos del análisis filogeográfico. 

El ADN mitocondrial de células eucariotas y el ADN cloroplásmico de plantas son los mar-

cadores genéticos principales que se han utilizado en Filogeografía, y numerosos son los 

estudios que se han realizado utilizando estos dos marcadores desde los albores de la Fi-

logeografía como disciplina; no obstante, también ha sido demostrada la utilidad del ADN 

nuclear en los estudios filogeográficos. En animales, el uso del ADN mitocondrial en Filo-

geografía conlleva una serie de ventajas respecto al uso del ADN nuclear. Tal es el caso de 

su carácter haploide y herencia materna, la carencia de estructuras complejas presentes en 

el ADN nuclear y la ausencia de recombinación. Además, el ADN mitocondrial presenta una 

tasa de evolución relativamente rápida respecto al ADN nuclear, por lo que va a ser capaz 

de mostrar polimorfismo a nivel intraespecífico. Sin embargo, no hay que dejar de señalar 

algunas desventajas potenciales del ADN mitocondrial que hacen que no descartemos la 

valiosa información que provee el ADN nuclear para investigar las relaciones filogenéticas 

de las especies y de sus poblaciones. Así, si se analizase exclusivamente el ADN mitocondrial, 

algunos procesos evolutivos como la introgresión genética o la hibridación, común en peces 

de agua dulce, podrían quedar enmascarados. Además, otros factores como un flujo génico 

diferencial entre sexos o el diferente tamaño poblacional del ADN mitocondrial respecto al 

nuclear podrían estar mostrando historias evolutivas sesgadas. Por último, aunque el geno-

ma mitocondrial ha sido tradicionalmente considerado una molécula neutral no sometida 

a procesos de selección, se ha demostrado que este modelo no es real y numerosos son los 

ejemplos que sostienen este patrón, de forma que los patrones espaciales de estructura y 

diversidad genética observados en los organismos no tienen por qué reflejar procesos neu-

trales, es decir, aquellos derivados únicamente de su historia evolutiva.
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Por tanto, un estudio filogeográfico completo debe llevar información de ambos tipos marca-

dores genéticos. En el estudio filogeográfico de las especies del CIPRIBER se ha utilizado un gen 

mitocondrial, el citocromo b (MT-CYB), y un gen nuclear, el gen activador de la recombinación 

(RAG1). Clásicos son los trabajos de filogeografía que analizaban un único gen o un fragmento 

del mismo, normalmente mitocondrial, sin embargo, con el advenimiento de las técnicas de 

secuenciación masiva en los últimos 15 años, la filogeografía basada en el análisis de un ma-

yor número de genes ha tomado una gran importancia. No obstante, aunque el coste de estas 

técnicas se está abaratando, debido a la gran cantidad de individuos analizados en el proyecto 

CIPRIBER solamente se seleccionaron los dos genes mencionados para el estudio filogeográ-

fico, priorizando el uso de una batería mayor de marcadores nucleares (SNPs) para el análisis 

de variabilidad genética.

El estudio filogeográfico nos permite conocer por tanto los patrones evolutivos de los organis-

mos vivos actuales, es decir su variación genética, en un contexto geográfico y temporal. Por 

otro lado, el análisis de varias especies o poblaciones co-distribuidas de forma conjunta nos 

ayuda a entender la presencia de patrones generales biogeográficos (vicarianza, dispersión, 

extinción, etc.) e históricos (eventos geológicos o climáticos) que han dado lugar a la diversidad 

biológica actual. En el caso de los peces de agua dulce de la península ibérica, existen patrones 

filogeográficos comunes a varias especies. Así, la presencia de grandes barreras biogeográficas 

como la formación de los Pirineos o la apertura del Estrecho de Gibraltar apoyan el aislamien-

to de la ictiofauna continental ibérica. Sin embargo, el Estrecho de Gibraltar no solamente ha 

dado lugar a la separación de la fauna ibérica de la norteafricana, ya que patrones vicarian-

tes explicando la divergencia entre linajes atlánticos y mediterráneos hace aproximadamente 

cinco millones de años cuando se abrió el Estrecho, se han descrito para los géneros Aphanius, 

Cobitis y Squalius. Así mismo, conexiones antiguas entre el sur de la península y el norte de 

África hace aproximadamente seis millones de años durante el período de desecación del Me-

diterráneo han puesto de manifiesto relaciones evolutivas próximas entre especies de barbos 

de ambas regiones. 

Otro patrón filogeográfico característico que explica la distribución actual de algunas especies 

de peces continentales ibéricos es la presencia de capturas fluviales, en las que una porción 

de una cuenca hidrográfica es capturada por otra cuenca diferente a consecuencia de eventos 

geológicos particulares como movimientos tectónicos a lo largo de fallas, migración de cauces 

o erosión remontante de un río en otro. Estas capturas pueden ser antiguas o recientes y en 

la península ibérica se han descrito varias a lo largo del tiempo geológico, entre las que cabe 

citar la de los ríos Alagón y Alberche, dos tributarios de la cuenca del Tajo cuya fauna de peces 

está estrechamente relacionada con la cuenca del Duero. Así, capturas puntuales de pequeños 

torrentes de cabecera del río Tormes por erosión remontante del Alberche permiten explicar la 

presencia de bordallo (Squalius carolitertii) en este afluente del Tajo. El bordallo está distribui-

do principalmente por las cuencas de los ríos Duero, Miño, Mondego y otras pequeñas cuencas 



CARACTERIZACIÓN GENÉTICA E IDENTIFICACIÓN 

DE UNIDADES DE CONSERVACIÓN EN PECES ENDÉMICOS DE INTERÉS COMUNITARIO

17

del cuadrante noroccidental de la península ibérica, mientras que la cuenca del Tajo está habi-
tada por otras dos especies del género Squalius, el cacho (S. pyrenaicus) y el bordallo del Gallo 
(S. castellanus), excepto por la población de bordallo del Alberche. A su vez, existe un patrón 
filogeográfico común a varias especies de peces de agua dulce ibéricos, de manera que las 
poblaciones del río Alagón, una subcuenca del río Tajo, están evolutivamente emparentadas 
con las de algunos de los afluentes del río Duero, como demuestran los resultados obtenidos 
del análisis genético de las poblaciones de peces consideradas por el proyecto CIPRIBER. Así, 
las poblaciones de calandino (Squalius alburnoides) del Alagón pertenecen al mismo linaje que 
las poblaciones de esta especie del Duero. Lo mismo ocurre con la colmilleja del Alagón (Cobitis 
vettonica), que se distribuye por esta subcuenca del río Tajo, y por los ríos Mayas y Águeda en 
el Duero. La presencia de patrones filogeográficos compartidos entre el calandino y la colmi-
lleja del Alagón y la existencia de un alelo mitocondrial que está presente en ambas cuencas 
hidrográficas apoyan la idea de que estos linajes estuvieron unidos en el pasado, en un período 
previo a la captura del Alagón por la cuenca del Tajo. 

La forma de visualización de los patrones filogeográficos se basa principalmente en la recons-
trucción de una red de haplotipos mitocondriales o alelos nucleares, dependiendo del tipo de 
marcador molecular analizado, en la que se refleja la existencia o no de estructura genética de 
las poblaciones analizadas, así como la frecuencia de cada uno de los haplotipos o alelos repre-
sentados en la red. Existen metodologías y algoritmos variados para llevar a cabo la inferencia 
de redes, cuyo desarrollo excede los límites del presente libro, sin embargo, la literatura que 
los recoge es extensa.

El análisis conjunto de aspectos filogenéticos, biogeográficos y de genética de poblaciones que 
engloba la Filogeografía tiene importantes implicaciones en el área de la Biología de la Con-
servación. Dentro de un contexto de programas de conservación, la Filogeografía nos permite 
identificar Unidades de conservación estancas que van a estar sometidas a diferentes presio-
nes evolutivas y a verse afectadas por distintos factores de amenaza. El conocimiento de estas 

Unidades de conservación, como se propone en el proyecto Life CIPRIBER, es fundamental 

para poder llevar a cabo programas de conservación y medidas de gestión adecuadas.

Vista aérea del río Alberche
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Estudio de variabilidad genética

En la cuenca del Duero se ha planteado un programa de cría en cautividad con objeto de no 

solo desarrollar un método de cría natural sino también de permitir la posibilidad de llevar 

a cabo refuerzos de poblaciones naturales de las especies de peces incluidas en el marco del 

proyecto Life CIPRIBER (aquellas que están incluidas en el Anexo II de la Directiva Hábitats), 

en caso de ser necesario en un futuro si se observa una tendencia regresiva de las mismas, 

o de recuperarlas en puntos donde históricamente estaban presentes estas especies de pe-

ces. Sin embargo, para llevar a cabo este programa de cría en cautividad y posibles futuras 

reintroducciones es imprescindible tener un fuerte conocimiento científico acerca de la va-

riación y variabilidad genética de estas poblaciones de peces, ya que probablemente pre-

senten adaptaciones locales que se han originado hace miles o millones de años siguiendo 

la dinámica ambiental y climática de los de los sistemas acuáticos que habitan. La variación 

genética viene determinada por el estudio filogeográfico, que ha sido explicado en el aparta-

do anterior. La variabilidad genética requiere de una metodología de análisis específica que 

va a describir la diversidad genética de las poblaciones de una especie. 

Esta diversidad genética es importante porque hace posible la respuesta de las poblacio-

nes a cambios ambientales, enfermedades emergentes, cuellos de botella, etc. Además, el 

análisis de la diversidad genética ayuda a comprender los efectos que tienen los cambios 

del tamaño en las poblaciones, los modos de apareamiento, la distribución espacial de los 

individuos, la mutación, la migración y la selección natural en las poblaciones individuales 

y en una especie en su conjunto. Por lo tanto, el conocimiento de la cantidad de diversidad 

genética se considera crítico para analizar el estado, las amenazas y la viabilidad genética 

de especies enteras y poblaciones individuales. La diversidad genética se estudia a través de 

diversos parámetros como son el número de loci polimórficos (un locus y su plural loci es el 

sitio, o sitios, donde se encuentra un gen o una secuencia de ADN), es decir que tienen más 

de una variante genética (alelos), en términos de probabilidad. También otros parámetros 

como el número de alelos por locus, la heterocigosidad, la diversidad nucleotídica (π) o la 

diversidad haplotípica son medidas básicas de la diversidad genética. 
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Bermejuela 
Achondrostoma arcasii 
(Steindachner, 1866)

La bermejuela es una especie incluida en la categoría de Vulnerable en la lista roja de la IUCN 

ya que sus poblaciones se encuentran en regresión. Sin embargo, aunque esta es la ten-

dencia general de la especie, el estado de los distintos linajes, o Unidades de conservación, 

que la constituyen, y las amenazas particulares de cada una de estas unidades, no tiene por 

qué ser el mismo. De hecho, no es el mismo, y mientras que para algunas de las Unidades de 

conservación que se definirán posteriormente, las poblaciones siguen siendo abundantes, 

como ocurre por ejemplo en Galicia, Duero occidental y Duero oriental, en otras, como las de 

la margen izquierda del Ebro o las poblaciones de los ríos Cuerpo de Hombre y Tormes (Río 

Corneja), el declive poblacional ha sido muy acusado, y por tanto, estas Unidades de conser-

vación deberían tener una categoría de protección más elevada. La bermejuela además está 

incluida en el anexo II de la Directiva Hábitats, con la denominación taxonómica antigua de 

Rutilus arcasii y, de acuerdo a la normativa española, en el Listado de Especies Silvestres en 

Régimen de Protección Especial (LESPE, RD 139/2011, de 4 de febrero) como Chondrosto-

ma arcasii, aunque su taxonomía ha sido actualizada y actualmente la especie se denomina 

Achondrostoma arcasii.

La bermejuela es un ciprínido que originalmente fue descrito como Leuciscus (Leucos) ar-

casii Steindachner, 1866. Posteriormente, la especie fue transferida a los géneros Rutilus y 

Chondrostoma en base al estudio comparativo de diferentes ciprínidos y diversos caracte-

res taxonómicos, hasta que definitivamente este último género fue dividido en seis géneros 

nuevos de acuerdo a sus características morfológicas y a los diferentes linajes evolutivos que 

lo constituían. Cuatro de estos géneros son endémicos de la península ibérica (Achondros-

toma, Iberochondrostoma, Parachondrostoma y Pseudochondrostoma); un quinto género, 

Protochondrostoma, es endémico de Italia, y finalmente, las especies que han permanecido 

adscritas al género Chondrostoma se distribuyen por el este de Europa y la parte occidental 

de Asia. Después de la escisión del género Chondrostoma s.l. en los seis géneros diferentes, 
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la bermejuela se ha mantenido en el género Achondrostoma, siendo A. arcasii la especie tipo 

del mismo, debido a la principal característica morfológica que define al género, la ausencia 

de una placa córnea en la región bucal, y a otras características óseas que lo diferencian del 

resto de géneros. 

La bermejuela está filogenéticamente emparentada con dos especies portuguesas del mis-

mo género: el ruivaco (Achondrostoma oligolepis), distribuida por la mitad septentrional de 

Portugal y el ruivaco del oeste (Achondrostoma occidentale), cuya área de distribución está 

restringida a unos pocos ríos pequeños y costeros en las proximidades de Lisboa, el Alcabri-

chel, el Sizandro y el Safarujo. La cuarta especie que constituye el género Achondrostoma es 

la sarda (A. salmantinum), que tiene su propia sección en este libro. La sarda es endémica 

de algunos pequeños ríos de la cuenca del Duero en la región de Salamanca. Por su parte, la 

bermejuela se distribuye por la mitad norte de la península ibérica (Figura 1), incluyendo 

poblaciones principalmente atlánticas en las cuencas del Miño, Limia y otras cuencas ga-

llegas más pequeñas, en las cuencas del Duero y Tajo y en la vertiente mediterránea en las 

cuencas del Ebro, Mijares, Palancia, Turia y Júcar. En algunas cuencas de la parte portuguesa 

del Duero, el límite entre la bermejuela y el ruivaco es difuso debido a posibles fenómenos de 

introgresión y necesita ser estudiado con las técnicas de investigación moleculares y mor-

fológicas adecuadas.

Dentro del proyecto CIPRIBER se han analizado algunos marcadores genéticos mitocondria-

les (gen citocromo b) y nucleares (gen de activación de la recombinación (RAG1) y SNPs) para 

todas las poblaciones conocidas de la bermejuela con el fin de identificar las Unidades de 

conservación que componen esta especie. Para ello se estudiaron 61 poblaciones a lo largo 

de su área de distribución (Figura 1) y que se detallan a continuación: Cuenca del Miño: Ca-

boalles, Miño, Sil, Tamuxe y Tea. Cuenca del Mandeo: Mandeo. Cuenca del Umia: Umia. Cuen-

ca del Ulla: Ulla. Cuenca del Tajo: Alagón, Alberche, Bullones, Cañamares, Cuerpo de Hombre, 

Dulce, Gallo, Gévalo y Salado. Cuenca del Duero: Adaja, Almar, Aranzuelo, Arlanza, Arevalillo, 

Bernesga, Camesa, Carrión, Cea, Cega, Corneja, Cubillo, Curueño, Duratón, Ebrillos, Eresma, 

Eria, Manzanas, Merdancho, Odra, Ólvega, Omaña, Pirón, Pisuerga, Riaza, Sabor, Tera, Trabanco, 

Valdavia, Valderaduey y Voltoya. Cueca del Mijares: Mijares. Cuenca del Palancia: Palancia. 

Cuenca del Turia: Alfambra. Cuenca del Ebro: Araquil, Cidacos, Isuela, Jalón, Jiloca, Matarra-

ña, Mesa, Najerilla, Piedra, Queiles y Zirauntza. Cuenca del Júcar: Laguna de Arcas, Laguna 

Cedazos, Laguna de Fuentes, Laguna del Marquesado y el propio río Júcar. Además, se anali-

zaron varias poblaciones de dos especies filogenéticamente próximas a la bermejuela para 

obtener un ajuste más fino en la identificación de sus Unidades de conservación: el ruivaco 

(Achondrostoma oligolepis; 9 poblaciones: ríos Alcoa, Cávado, Limia, Lis, Mondego, Real San 

Pedro, Tornada y Vouga) y el ruivaco del oeste (Achondrostoma occidentale; 2 poblaciones: 

ríos Safarujo y Sizandro).
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Del análisis del gen mitocondrial citocromo b se desprende que las poblaciones de berme-

juela no constituyen un grupo evolutivo monofilético y que la especie está constituida por 

dos grandes linajes mitocondriales independientes, uno de ellos compuesto por las pobla-

ciones del noroeste de España, que incluye las poblaciones gallegas y de la parte occidental 

de la cuenca del Duero y que está filogenéticamente emparentado con el ruivaco del oeste 

(Achondrostoma occidentale). El segundo gran linaje mitocondrial de bermejuela lo forman 

el resto de poblaciones españolas, y constituye el grupo hermano del ruivaco (Achondrosto-

ma oligolepis) (Figura 2). 

Fig. 1. Área de distribución 
de la bermejuela 
(Achondrostoma arcasii), 
el ruivaco (Achondrostoma 
oligolepis) y el ruivaco del 
oeste (Achondrostoma 
occidentale) y localidades 
de muestreo para la 
bermejuela. 

Fig. 2. Árbol filogenético 
representando un esquema 
de las relaciones evolutivas 
de la bermejuela respecto al 
resto de especies del género 
Achondrostoma.
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A efectos de conservación nos interesa una escala de análisis más profunda, en la que se puedan 

identificar diferentes grupos mitocondriales, o clados, en función de sus genotipos para cada 

uno de los dos grandes linajes mitocondriales de bermejuela, y por ello se han analizado más de 

900 individuos (Figura. 3). Dentro del gran linaje mitocondrial de las poblaciones gallegas y del 

Duero occidental se han identificado tres clados: uno constituido por las poblaciones gallegas 

y que incluye los individuos pertenecientes a la cuenca del Miño, y sus afluentes Caboalles, Sil, 

Tamuxe y Tea, y a las cuencas hidrográficas del Mandeo, Umia y Ulla. En la cuenca del Miño se 

mezclan individuos de bermejuela con individuos de ruivaco; lo mismo ocurre en algunos de los 

afluentes portugueses de la cuenca del Duero (Río Sabor) donde comparten haplotipos estas dos 

especies probablemente como consecuencia de contactos cuaternarios durante las glaciaciones 

pleistocénicas. Un segundo clado perteneciente a este linaje estaría formado por las poblaciones 

de los tributarios del Noroeste del Duero (Duero occidental): Cea, Bernesga, Curueño, Eria, Omaña, 

Sabor, Esla, Porma y algunos individuos del río Manzanas. Contactos cuaternarios que explican la 

captura fluvial bien conocida entre la cabecera del río Sil (Río Caboalles) sobre el río Luna también 

apoyan la presencia de haplotipos mitocondriales compartidos entre los clados de las cuencas 

gallegas y del Duero occidental. Finalmente, en el linaje del Noroeste se observa un tercer clado 

en el que se incluyen el resto de individuos del Río Manzanas. 

Fig. 3. Red de haplotipos mitocondriales representando las relaciones evolutivas de la bermejuela 
(Achondrostoma arcasii), el ruivaco (Achondrostoma oligolepis) y el ruivaco del oeste (Achondrostoma 
occidentale). Para el caso de la bermejuela pueden distinguirse grupos genéticos diferentes, que se 
corresponden a las siete unidades de conservación representadas en la Figura 4.



CARACTERIZACIÓN GENÉTICA E IDENTIFICACIÓN 

DE UNIDADES DE CONSERVACIÓN EN PECES ENDÉMICOS DE INTERÉS COMUNITARIO

25

Bermejuelas

En el gran linaje mitocondrial que engloba a las poblaciones de bermejuela del Duero oriental, 

Tajo, Ebro y Levante Español también se identifican tres clados. Uno formado por las poblaciones 

de la subcuenca del Río Alagón en el Tajo, y que se encuentran distribuidas en el Alto Alagón y en 

el Cuerpo de Hombre, y las poblaciones del Río Corneja de la cuenca del Duero. Un segundo clado 

constituido por los tributarios del Duero oriental y las cuencas que drenan al Mar Mediterráneo 

(Ebro, Mijares, Palancia y Turia). Este segundo clado presenta poblaciones de bermejuela en los 

siguientes ríos: Cuenca del Duero: Aranzuelo, Arlanza, Almar, Arevalillo, Camesa, Cea, Cega, Cubillo, 

Curueño, Duratón, Eresma, Merdancho, Odra, Ólvega, Pirón, Pisuerga, Riaza, Tera, Trabanco, Valde-

raduey, Valdavia, Voltoya; Cuenca del Ebro: Araquil, Cidacos, Isuela, Jalón, Jiloca, Matarraña, Mesa, 

Najerilla, Piedra, Queiles, Zirauntza; Cuencas del Levante: Palancia, Mijares, Alfambra (cuenca del 

Turia); Cuenca del Tajo: Alberche y Lozoya. Un tercer clado dentro de este linaje estaría compues-

to por las poblaciones de las cuencas del Tajo y del Júcar, incluyendo los siguientes ríos: Cuenca 

del Tajo: Dulce, Gallo, Gévalo y Salado; Cuenca del Júcar: Laguna de Arcas, Laguna Cedazos, Laguna 

de Fuentes, Laguna del Marquesado y el propio Júcar. Dentro de este clado también está presente 

la población del río Piedra de la cuenca del Ebro, cuya presencia en este río probablemente se 

explica por conexiones pleistocénicas con afluentes de la cuenca alta del Tajo.
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En la red de haplotipos mitocondrial de la bermejuela se observan dos grupos diferenciados en 

las poblaciones del Duero oriental. Sin embargo, estos comparten haplotipos, por lo que se con-

sideran pertenecientes al mismo clado junto con las poblaciones de la cuenca del Ebro y del 

Levante español (excepto la cuenca del río Júcar que pertenece a un clado diferente). No obs-

tante, dentro de este clado, las poblaciones del Duero oriental no comparten ni haplotipos mi-

tocondriales ni alelos nucleares con las poblaciones del Ebro y del Levante, por lo que a efectos 

prácticos se han considerado dos Unidades de conservación diferentes, una incluyendo todas las 

poblaciones del Duero oriental, y la otra las poblaciones del Ebro y Levante (Mijares, Palancia y 

Alfambra). De esta forma, la bermejuela debería ser dividida en siete Unidades de conservación 

diferentes en base a los marcadores mitocondriales y nucleares analizados (Figura. 4). 

Particularmente para la cuenca del Duero se reconocen cuatro unidades de conservación 

diferentes. Estas son: a) La región noroccidental de la cuenca del Duero, representada princi-

palmente por las grandes subcuencas del Esla/Tera. b) El centro y Este de la cuenca del Duero. 

c) El río Manzanas. d) El río Corneja. Esta última, aunque desde el punto de vista genético es 

similar a las poblaciones del alto Alagón (Alagón y Cuerpo de Hombre) con las que constitu-

ye un clado, deben ser consideradas como diferentes a las poblaciones del Alagón, ya que no 

comparten haplotipos mitocondriales entre sí.

Fig. 4. Unidades de 
conservación inferidas 
para la bermejuela 
(Achondrostoma arcasii). 
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Respecto a la variabilidad genética de las poblaciones de bermejuela (Figura 5), la cuenca del 

Miño y algunos tributarios de la parte noroccidental del Duero, como son los ríos Arlanza, Cea, 

Cega y Omaña, presentan valores altos de este parámetro genético. En el río Caboalles, uno 

de los afluentes de la cabecera de la cuenca del Miño, junto con el río Sabor, afluente de la 

parte occidental del Duero, se hallan valores especialmente altos de diversidad genética. Sin 

embargo, estos valores son artificiales ya que en ambos ríos se mezclan dos linajes mitocon-

driales diferentes. Esto contrasta con lo que ocurre en el río Manzanas, donde la diversidad 

genética es menor de lo esperado, ya que en este afluente del Duero también se citan dos 

linajes mitocondriales diferentes. Si nos movemos al extremo opuesto, la diversidad genéti-

ca es baja en las cuencas de los ríos Mandeo, Ulla, Umia y en las cuencas del Levante, siendo 

especialmente baja en el río Corneja (cuenca del Duero). En la cuenca del Tajo la diversidad 

genética es relativamente alta y en las lagunas ubicadas en la parte alta la cuenca del Júcar 

(Arcas, Cedazos, Fuentes y Marquesado). Sin embargo, dentro de la cuenca del Tajo la diver-

sidad genética es muy baja en la cuenca del Alagón.

 

Si fuese necesario llevar a cabo programas de cría en cautividad de bermejuela, para las po-

blaciones bajo el marco del proyecto Life CIPRIBER se recomendaría mantener en cautividad 

de forma independiente, ya que no comparten genotipos, una población del Corneja (cuenca 

del Duero) y una población del Alto Alagón (Alagón o Cuerpo de Hombre) por su área de dis-

tribución restringida y alto grado de vulnerabilidad. Sin embargo, al obtener los ejemplares 

para mantener en cautividad habría que analizarlos genéticamente porque en estas cuencas 

la introgresión con especies del género Pseudochondrostoma es frecuente. De esta forma se 

Fig. 5. Diversidad genética de las poblaciones de bermejuela (Achondrostoma arcasii).
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mantendrían dos poblaciones de seguridad frente a catástrofes. Las otras poblaciones de 
bermejuela es mejor no manipularlas. Especialmente aquellas que se encuentran en zonas 
de contacto entre distintos linajes genéticos. Este es el caso del río Manzanas, en este río 
habría que tomar medidas para su conservación y sus poblaciones no deben ser reforzadas, 
ni servir de fuente para reforzar otras poblaciones. En cualquier caso, si alguna población 
desapareciera de la cuenca del Duero y se quisiera llevar a cabo su reintroducción habría que 

respetar la Unidad de conservación en la que se enmarca dicha población.

Sarda 
Achondrostoma salmantinum  
Doadrio y Elvira, 2007

La sarda es un endemismo ibérico incluido en la categoría de En Peligro de Extinción en 

la lista roja de la IUCN debido a su marcada regresión poblacional. La distribución de esta 

especie se encuentra, actualmente, restringida a tres subcuencas de la parte suroeste de la 

cuenca del Duero pertenecientes a la provincia de Salamanca: Águeda, Huebra-Yeltes y Uces, 

(Figura 6). De manera genérica las poblaciones se encuentran en regresión debido a la dis-

minución del caudal de sus ríos. Dentro de la subcuenca del Águeda, en el río Turones (Ribera 

de Portugal) esta especie se considera extinta desde el año 2009, cuando este río sufrió una 

enorme disminución de su caudal. Además, la sarda está incluida en el anexo II de la Direc-

tiva Hábitats con la antigua denominación taxonómica de Rutilus lemmingii. Pero estudios 

posteriores han demostrado que la población de R. lemmingii del Duero debía considerarse 

una especie diferente y la población del suroeste de la cuenca del Duero actualmente se 

denomina Achondrostoma salmantinum. 

Dentro del proyecto CIPRIBER se han utilizado varios tipos de marcadores moleculares para 

establecer las diferentes Unidades de conservación para esta especie a lo largo de toda su 

área de distribución (Figura 6). Para llevar a cabo este objetivo se hizo uso de un marcador 
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mitocondrial (citocromo b), un marcador nuclear (RAG1) y polimorfismos de un solo nucleó-

tido (SNPs) que se han analizado para 11 poblaciones de las tres cuencas hidrográficas de 

la cuenca del Duero en las que se distribuye la especie y sus tributarios. Concretamente se 

incluyeron los ríos Arganza, Cabeza de Iruelos, Camaces, Dos Casas, Gavilanes, Huebra, Tene-

brillas, Turones, Uces y Yeltes.

 

Las Unidades de conservación para la sarda se han establecido en base a la estructura en-

contrada con el marcador mitocondrial (Figura 7), ya que el gen nuclear analizado no ofreció 

ninguna estructura clara y los resultados de los SNPs han reforzado lo encontrado a través 

del marcador mitocondrial. Por lo tanto, para la sarda se han identificado cuatro Unidades de 

conservación (Figura 8) y, al contrario de lo esperado, estos grupos genéticos no se corres-

ponden con las regiones geográficas de las tres subcuencas mencionadas anteriormente. 

Al primer grupo corresponderían las poblaciones de la subcuenca del Águeda (río Turones 

y rivera de Dos Casas). El segundo grupo estaría comprendido por la población del Cama-

ces (subcuenca Huebra-Yeltes), la cual se encuentra separada del resto de poblaciones de 

la misma cuenca por el salto de agua del Cachón del Camaces. Las poblaciones del Huebra 

y sus afluentes (el río Arganza) y la subcuenca del Uces (el río Uces y la rivera de Cabeza de 

Iruelos) formarían el tercer grupo. Mientras que las poblaciones del Yeltes y sus afluentes 

(ríos Gavilanes, Tenebrillas y Morasverdes) formarían el cuarto grupo genético. Por lo tanto, 

Fig. 6. Área de 
distribución de la 
sarda (Achondrostoma 
salmantinum) y 
localidades de 
muestreo.
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las poblaciones de la subcuenca del río Águeda pertenecen al grupo 1, dentro de la subcuen-

ca del Huebra-Yeltes encontramos los grupos 2, 3 y 4, y finalmente dentro de la subcuenca 

del río Uces encontramos tanto individuos que pertenecen al grupo 1 como al grupo 3 ge-

néticamente. A pesar del área de distribución tan restringida de la especie, es sorprendente 

que estas poblaciones estén tan estructuradas. Asimismo, los resultados de los SNPs fueron 

congruentes con los resultados obtenidos para el marcador mitocondrial. 

 

Fig. 7. Red de haplotipos 
representando 
las relaciones 
mitocondriales de la 
sarda (Achondrostoma 
salmantinum).

Fig. 8. Unidades de 
conservación de la 
sarda (Achondrostoma 
salmantinum)
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Fig. 9. Diversidad genética de las poblaciones de la sarda (Achondrostoma salmantinum).

También gracias al uso de las herramientas moleculares se ha visto que estas poblaciones 
presentan valores muy bajos de diversidad genética (Figura 9) lo cual las hace más sensibles 
a los cambios que se puedan producir en el ambiente. Las poblaciones con una diversidad 
genética mayor son el río Arganza (afluente del Huebra) y el río Yeltes y su afluente el río 
Gavilanes. El resto de poblaciones presentan valores más bajos de diversidad genética y sólo 
se han identificado entre uno y tres haplotipos mitocondriales en estas poblaciones. La gran 
diversidad encontrada en la rivera de Dos Casas se debe a la presencia de individuos perte-
necientes a dos grupos genéticos distintos. Por otro lado, la población del río Turones (sub-
cuenca del Águeda) es considerada extinta y gracias al uso de las herramientas moleculares 
y al material genético conservado en el Museo Nacional de Ciencias Naturales - CSIC se ha 
visto que esta población poseía características propias, pero muy similar genéticamente a 
los arroyos de Dos Casas y Cabeza de Iruelos. En caso que se quisiera reintroducir en este río 
la sarda, se debería hacer con individuos procedentes de la población de rivera de Dos Casas.

Sardas
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Calandino 
Squalius alburnoides 
(Steindachner, 1866)

El calandino es una especie que en general ha mostrado un buen estado de conservación, 

con una amplia distribución en la mitad suroccidental de la península ibérica y unas den-

sidades poblacionales relativamente altas y con una tendencia estable. Sin embargo, debi-

do a la presión sostenida que han sufrido sus poblaciones por la expansión creciente de las 

especies exóticas y por la degradación de sus hábitats, la especie se encuentra incluida en 

la categoría de Vulnerable en la lista roja de la IUCN. A nivel nacional, el calandino se halla 

protegido por diversas normativas regionales, de manera que está catalogada como En 

Peligro de Extinción en el Catálogo regional de especies amenazadas de fauna y flora sil-

vestres de la Comunidad de Madrid y como De Interés Especial en el Catálogo Regional de 

Especies Amenazadas de Castilla-La Mancha, apareciendo en ambos como Tropidophoxi-

nellus alburnoides, taxonomía desactualizada. La especie además está incluida en el Anexo 

II de la Directiva Hábitats como Rutilus alburnoides, nombre también desactualizado, he-

cho que ha derivado a su consideración dentro de los objetivos del Life CIPRIBER.

El calandino es una especie con un origen híbrido antiguo a partir de dos genomas dife-

rentes, uno procedente de hembras de cacho (Squalius pyrenaicus; genoma P) y el otro 

de machos de una especie actualmente extinta emparentada filogenéticamente con los 

Alburninae (genoma A) y cuya especie actual más próxima es el jarabugo (Anaecypris his-

panica). Esta hibridación probablemente ocurrió, entre el Plioceno y el Pleistoceno, cuando 

las cuencas fluviales se reestructuraron poniendo en contacto especies antes aisladas. El 

calandino presenta una complejidad no vista en muchos otros organismos, con distin-

tos morfotipos y distintas dotaciones cromosómicas, (diploides: 2n=50, triploides: 3n=75 

y tetraploides: 4n=100) y una desviación muy acusada en la proporción de sexos hacia 

las hembras. Todo esto origina una gran plasticidad fenotípica y una capacidad evolutiva 

extraordinaria, y para algunos autores estos raros y escasos complejos híbridos asexuales 
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constituyen un fondo de saco evolutivo, debido a una pérdida de variabilidad genética y a 

su incapacidad para compensar mutaciones deletéreas a través de la heterocigosidad. Sin 

embargo, el calandino permanece desde hace al menos 1,5 millones de años en la penín-

sula ibérica, y parece que esta plasticidad les confiere una mayor capacidad de respuesta 

ante condiciones ambientales desfavorables.

Se ha cuestionado si el origen hibrido del calandino ocurrió una única vez, hecho más par-

simonioso, o si se ha producido múltiples veces a lo largo de la evolución, ya que la es-

tructura filogenética del calandino es un reflejo de la estructura mitocondrial del cacho 

(Squalius pyrenaicus), especie con la que cohabita y de cuyo ancestro obtuvo su genoma 

mitocondrial. Si se hubiera producido un único evento de hibridación la diferenciación del 

calandino hubiera sido paralela a la del cacho a medida que se fueron configurando las 

cuencas hidrográficas ibéricas actuales. Por el contrario, si el evento de hibridación hu-

biera sido múltiple, este habría tenido lugar de forma independiente en cada una de las 

cuencas en las que cohabitan ambas especies y la presencia de calandino fuera del área 

de distribución de la especie, por ejemplo en la cuenca del Duero donde el cacho (Squa-

lius pyrenaicus) es reemplazado por el bordallo (Squalius carolitertii), podría explicarse o 

bien por dispersiones posteriores al evento de hibridación o por extinción del cacho en la 

cuenca del Duero una vez se hubiera producido el evento de hibridación en esta cuenca. 

En el río Quarteira, una pequeña cuenca de la punta suroeste de Portugal, se han descrito 

fenómenos de introgresión genética de la especie coexistente, el cacho del Arade (Squalius 

aradensis), sobre el calandino, de forma que en esta cuenca el mitocondrial que aparece 

en los calandinos con mayor frecuencia es el de la especie S. aradensis y no el típico de S. 

pyrenaicus, que aparece en otras poblaciones de la península ibérica, aunque calandinos 

con mitocondrial de cacho también se citan en el río Arade.

Debido a la complejidad de ploidías que presenta el calandino los modos de reproduc-

ción de la especie son variados y complejos, y además son diferentes dependiendo de la 

cuenca hidrográfica que habitan. La forma más frecuente es la reproducción asexual, de 

manera que en cada una de estas cuencas otras especies del género Squalius actúan como 

donadoras de esperma contribuyendo con nuevo material genético, reproduciéndose con 

las hembras de calandino a través de hibridogénesis, es decir, descartando algunos de los 

genotipos, de manera que los genotipos no excluidos pueden recombinarse aleatoriamen-

te produciendo generalmente gametos haploides; sin embargo, aunque el sex-ratio está 

sesgado hacia las hembras también aparecen machos que son fértiles y que juegan un 

papel importante en la dinámica reproductiva del calandino. Algunos de estos machos di-

ploides han regenerado y mantenido el genoma de la especie parental extinta (AA). Otros 

modos de reproducción como la ginogénesis en el que las hembras híbridas transmiten 

su genoma intacto al óvulo, aunque en menor medida, también son factibles. Las formas 
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tetraploides pueden incluso retomar la bisexualidad originando nuevamente formas diploi-

des (machos y hembras) fértiles que siguen los procesos típicos de la reproducción sexual de 

recombinación, meiosis y singamia. 

El calandino se distribuye por la mitad suroeste de la península ibérica, habitando en las 

cuencas del Duero, Mondego, Tajo, Sado, Odiel, Guadiana, Guadalquivir y otras pequeñas 

cuencas del sur de Portugal (Figura 10). La especie también se distribuye por las cuencas del 

Júcar y Guadalhorce, pero estas poblaciones probablemente sean introducidas. Para estimar 

las áreas de conservación de la especie se ha analizado el gen mitocondrial citocromo b para 

diversas poblaciones cubriendo la mayor parte de su área de distribución, considerando los 

ríos que se detallan a continuación. Cuenca del Duero: Adaja, Águeda, Manzanas, Mayas, Pai-

va, Sousa, Turones, Támega y Yeltes. Cuenca del Mondego: Alva y Ceira. Cuenca del Tajo: Ace-

bo, Alburrel, Almonte, Árrago, Aurela, Caparro, Cedena, Cofio, Erjas, Gévalo, Guadarrama, Huso, 

Jarama, Jerte, Ladrillar, Sever, Sorraia, Tiétar, Trevejana, Serta, Vid y Zêzere. Cuenca del Sado: 

Odivelas. Cuenca del Guadiana: Albuera, Arronches, Estena, Gévora, Lagunas de Ruidera, Ma-

tachel, Quejigares, Sillo, Záncara, Zújar y el propio Guadiana. Cuenca del Guadalquivir: Guadiel, 

Jándula, Manzano y Montemayor. Cuenca del Quarteira: Quarteira. 

Fig. 10. Distribución del 
calandino (Squalius 
alburnoides) en la 
península ibérica 
y localidades de 
muestreo.



CARACTERIZACIÓN GENÉTICA E IDENTIFICACIÓN 

DE UNIDADES DE CONSERVACIÓN EN PECES ENDÉMICOS DE INTERÉS COMUNITARIO

35

La herencia del ADN mitocondrial en el calandino es clonal e idéntica a la especie materna 

que hibridó hace más de un millón de años. Por este motivo en los análisis filogeográficos se 

observan dos grandes linajes evolutivos. Uno de ellos presenta ADN mitocondrial del cacho 

del Arade (Squalius aradensis) y se distribuye por la Rivera de Quarteira en Portugal; el otro 

gran linaje se corresponde con el que tiene ADN mitocondrial de cacho (Squalius pyrenaicus) 

y cubre el área de distribución entera del calandino en la península ibérica, incluso el río 

Quarteira. Es decir, en este río portugués se hallan individuos que portan el ADN mitocondrial 

tanto de Squalius aradensis como de Squalius pyrenaicus. Dentro de este segundo gran li-

naje aparecen algunos grupos, o clados, como consecuencia de que Squalius pyrenaicus ya 

tenía una estructura poblacional antes de surgir la hibridación o a mutaciones puntuales 

acumuladas desde entonces (Figura 11). Estos clados se corresponderían con las diferentes 

Unidades de conservación que pueden inferirse para el calandino, ya que no comparten ha-

plotipos mitocondriales entre ellos y por tanto han seguido historias evolutivas diferentes.

Fig. 11. Red de 
haplotipos mostrando 
las relaciones evolutivas 
del calandino (Squalius 
alburnoides) en base al 
ADN mitocondrial.
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Uno de estos clados mitocondriales es el representado por las poblaciones de la cuenca del 

Duero y subcuenca del Alagón. En este clado se encuentran todas las poblaciones estudiadas 

del Duero (Águeda, Manzanas, Mayas, Paiva, Sousa y Támega) y todas las del Alagón (Acebo, 

Árrago, Caparro y Jerte). Este patrón de relaciones evolutivas entre la subcuenca del Alagón 

y algunos afluentes de la margen izquierda del Duero se repite para varias especies ibéricas, 

como es el caso por ejemplo de la bermejuela (Achondrostoma arcasii) o la colmilleja del Ala-

gón (Cobitis vettonica), y tiene su origen en eventos paleogeográficos muy antiguos que co-

nectaron ambas cuencas hidrográficas. Un segundo clado es el compuesto por todas las pobla-

ciones del Tajo excluyendo a la subcuenca del Alagón y el río Mondego; dentro de este clado se 

aprecia una estructuración interna concordante con una estructuración geográfica, de forma 

que las poblaciones del Río Erjas y Trevejana, próximas a la frontera entre España y Portugal, 

están filogenéticamente emparentadas con las del Río Mondego, los afluentes portugueses 

del Tajo Zêzere y Sorraia constituyen otro subgrupo genético diferenciado y el resto de pobla-

Calandinas
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ciones que se localizan en la cuenca media del Tajo se agrupan en un subgrupo genético dife-

renciado. Por tanto, este segundo clado incluye las poblaciones de los ríos Alburrel, Almonte, 

Aurela, Cedena, Cofio, Gévalo, Guadarrama, Huso, Jarama, Serta, Sever, Sorraia, Tiétar, Trevejana, 

Vid y Zêzere en la cuenca del Tajo y de la cuenca del Mondego incluye sus afluentes Alva y Cei-

ra. Un tercer clado estaría compuesto por las poblaciones de calandino de las cuencas del Gua-

diana y Guadalquivir y por individuos del río Quarteira con mitocondrial de cacho. Finalmente, 

la cuenca del Sado representa un clado muy diferenciado, distinguido por un alto número de 

pasos mutacionales del clado del Guadiana y Guadalquivir. 

Estos clados mitocondriales se corresponden con las siete Unidades de conservación que 

han sido definidas para el calandino (Figura 12). Las poblaciones de la cuenca del Duero per-

tenecen a la Unidad de conservación del Duero – Alagón. No obstante, hay que entender 

que la aplicación de programas de conservación que impliquen al calandino, especialmente 

aquellos relacionados con programas de cría en cautividad, debe llevarse a cabo con sumo 

cuidado ya que lo importante sería conservar el complejo evolutivo al completo y sus modos 

de reproducción no son sencillos de entender. Sin embargo, por su facilidad para la repro-

ducción en cautividad es una especie que suele ser un objetivo dentro de los programas de 

cría ex situ. En realidad, es un error su mantenimiento en cautividad para hacer repoblacio-

nes, a pesar de su éxito en cautividad, porque se puede variar el equilibrio de sexos, ploidías 

y fenotipos. 

Fig. 12. Unidades 
de conservación del 
calandino (Squalius 
alburnoides).
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 En referencia a la diversidad genética del calandino, cabe destacar que la diversidad es mu-

cho menor en la cuenca del Duero que en el resto de poblaciones de la península ibérica, 

donde se observa una tendencia estable para los dos parámetros de diversidad genética 

analizados (Figura 13). Los valores de diversidad genética de la cuenca Quarteira en Portugal 

son especialmente altos, no obstante, hay que tener en cuenta que estos valores tan eleva-

dos están sesgados por la presencia de dos linajes mitocondriales diferentes en esta cuenca, 

encontrándose individuos con mitocondrial de cacho (Squalius pyrenaicus), como ocurre en 

el resto de cuencas hidrográficas ibéricas, e individuos con mitocondrial de cacho del Arade 

(Squalius aradensis). 

Fig. 13. Diversidad genética del calandino (Squalius alburnoides).

Calandinas y barbo
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Bordallo
Squalius carolitertii  
(Doadrio, 1987)

El bordallo es una especie que ha sido ampliamente denominada como Leuciscus cephalus 

cabeda Risso, 1827 hasta que a finales de la década de los ochenta fue descrita como Leucis-

cus carolitertii Doadrio, 1987. Posteriormente pasó a denominarse Squalius carolitertii cuan-

do los cuatro subgéneros que constituían el género Leuciscus fueron elevados al rango de 

género. El bordallo es una especie considerada como “Preocupación menor” en la lista roja de 

la IUCN, sin embargo su estado de conservación en la actualidad se ha deteriorado observán-

dose una tendencia regresiva de sus poblaciones en los últimos años debido principalmente 

al deterioro de su hábitat a consecuencia de una intensificación de la agricultura y urbaniza-

ción, a la construcción de infraestructuras y a la introducción de especies exóticas. El bordallo 

se distribuye principalmente por la cuenca del Duero y algunas cuencas hidrográficas más 

pequeñas de Galicia (Miño, Limia, Oitavén y Lérez) y de Portugal (Ave, Cávado, Neiva, Pego, 

Vouga, Mondego y Alcoa). En la cuenca del Tajo la especie está presente en la cabecera del río 

Alberche probablemente como consecuencia de una captura fluvial (Figura 14). 

Bordallo y bermejuelas
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Fig. 14. Área de 
distribución del bordallo 
(Squalius carolitertii) 
y localidades de 
muestreo.

Las relaciones evolutivas del bordallo han sido estudiadas dentro del contexto del género 

Squalius, siendo el bordallo del Gallo (S. castellanus) su especie hermana, de manera que 

estas dos especies constituyen un clado que a su vez está filogenéticamente emparentado 

con el cacho (S. pyrenaicus), el cacho del levante (S. valentinus) y el cacho malagueño (S. 

malacitanus). Las distancias genéticas mitocondriales del bordallo respecto a sus especies 

ibéricas más próximas, el bordallo del Gallo (S. castellanus) y el cacho (S. pyrenaicus) son 

de 3,7-4,2 % y 5,7-6,6 % respectivamente, mientras que las distancias más lejanas son las 

que se dan entre esta especie y las dos especies portuguesas S. aradensis y S. torgalensis, 

que se circunscriben en un rango aproximado de 9-11%. Sin embargo, recientes análisis de 

marcadores nucleares han demostrado que las relaciones evolutivas de las especies ibéricas 

del género Squalius son más complejas de lo que muestra el genoma mitocondrial y que 

aún son necesarios nuevos estudios a una escala genómica más amplia para responder esta 

cuestión evolutiva.

Aunque el bordallo no es una especie incluida en el Anexo II de la Directiva Hábitats, se tuvo en 

consideración en los objetivos del proyecto CIPRIBER, ya que parte de su distribución coincide 

con el área de interés del proyecto. Por este motivo se analizaron 53 poblaciones pertenecien-

tes a 11 cuencas hidrográficas: Cuenca del Tajo: Alberche y Árrago (uno de los individuos anali-

zados presentó mitocondrial de S. carolitertii). Cuenca del Duero: Adaja Águeda, Arlanza, Boedo, 
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Cea, Cega, Coa, Curueño, Ebrillos, Eresma, Hormazuela, Huebra, Manzanas, Mayas, Onor, Paiva, 
Riaza, Pirón, Pisuerga, Razón, Sabor, Sousa, Támega, Távora, Tera, Torio, Valdavia, Valderaduey 
y Yeltes. Cuenca del Limia: Limia y Salas. Cuenca del Miño: Arnoia, Bibey, Bubal y Tea. Cuenca 
del Lérez: Lérez. Cuenca del Verdugo: Oitavén. Cuenca del Cávado: Cávado, Cuenca del Vouga: 
Águeda, Caima, Sul y Vouga. Cuenca del Mondego: Alva, Ceira, Corvo, Dao, Mondego y Mortagua. 
Cuenca del Alcoa: Alcoa. Cuenca del Ave: Ave. Cuenca del Minas: Minas. Cuenca del Neiva: Neiva. 

El análisis mitocondrial de estas poblaciones reveló la existencia de dos clados bien defi-
nidos, uno constituido por las poblaciones de las cuencas del Alcoa y el Mondego y el otro 
por el resto de poblaciones de Portugal junto con las poblaciones de la cuenca del Duero y 
las cuencas gallegas (Figura 15). Estos dos clados de S. carolitertii están a su vez mitocon-
drialmente emparentados con la especie S. castellanus (endémica de la cuenca del Gallo, 
afluente de la parte alta del Tajo), cuyo genoma mitocondrial también se ha hallado en el río 
Ompólveda, en la parte alta de la cuenca del Tajo, y en el río Piedra, un afluente de la margen 
derecha del río Ebro; y con la población del río Zêzere (afluente de la parte baja de la cuenca 
del Tajo). En estas tres poblaciones de los ríos Ompólveda, Piedra y Zêzere, además del geno-
ma mitocondrial del bordallo del Gallo y del genoma mitocondrial del río Zêzere, también se 
hallan de forma simpátrica individuos con el genoma mitocondrial del cacho (S. pyrenaicus), 
probablemente a consecuencia de eventos de hibridación históricos. Considerando cada uno 
de los clados de S. carolitertii de forma independiente no se aprecia una estructura genéti-
ca significativa, especialmente remarcable en el clado constituido por las poblaciones de la 

cuenca del Duero, cuencas gallegas y algunas de las cuencas del norte de Portugal.

 

Fig. 15. Red de haplotipos mitocondriales mostrando las relaciones evolutivas del bordallo (Squalius 
carolitertii). PortugalC hace referencia a las cuencas hidrográficas portuguesas donde se distribuye la 
especie al norte de la cuenca del Mondego.
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Por tanto, para el bordallo se han definido dos Unidades de conservación diferentes, de 

acuerdo a los dos clados mitocondriales identificados y ante la falta de una clara estruc-

tura genética dentro de cada uno de estos clados. Una de estas unidades incluye todas las 

poblaciones de la cuenca del Duero, las poblaciones de las cuencas gallegas y las poblacio-

nes portuguesas al norte de la cuenca del Mondego. La segunda Unidad de conservación 

está representada por las poblaciones de las cuencas del Mondego y del Alcoa en Portugal 

(Figura 16).

 

La diversidad genética inferida fue más alta para la Unidad de conservación del Monde-

go-Alcoa respecto a la del Duero, Galicia y norte de Portugal. Dentro de la cuenca del Duero, 

la diversidad genética es generalmente baja, siendo los valores más altos estimados para el 

río Adaja, mientras que este valor es muy bajo en el río Tera (Figura 17).

 Las poblaciones del bordallo no se encuentran tan amenazadas como las del cacho (S. pyre-

naicus), por lo tanto en este momento no es aconsejable su manejo. Si hubiera que mane-

jarlas se debería respetar las cuencas hidrográficas de procedencia. Dentro del Duero todas 

las poblaciones tienen un valor de diversidad genética similar, por lo que cualquiera podría 

actuar como fuente para un programa de cría, teniendo en cuenta además la poca estructura 

genética que presenta la especie en el Duero.

Fig. 16. Unidades 
de conservación del 
bordallo (Squalius 
carolitertii).
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Cacho
Squalius pyrenaicus   
(Günther, 1868)

El cacho es una especie que se distribuye por la mitad sur de la península ibérica, habitan-

do en la cuenca del Tajo y pequeñas cuencas portuguesas alrededor de su desembocadura, 

Sado, Guadiana, Guadalquivir, Guadalete, Odiel, Guadalhorce, Velez, Guadalfeo, Segura y al-

gunos afluentes de la cuenca del Ebro (ríos Piedra, Baias y Jérea) (Figura 18). El estado de 

conservación del cacho ha empeorado en los últimos años, con una tendencia regresiva de 

sus poblaciones a consecuencia del deterioro de su hábitat por el aumento de la agricultura 

Fig. 17. Diversidad genética del bordallo (Squalius carolitertii)
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intensiva, las urbanizaciones, la construcción de presas y la introducción de especies exóti-

cas, de manera que algunas poblaciones en las que la especie era abundante actualmente 

incluso ha llegado a desaparecer, y en la actualidad solo las poblaciones de las cabeceras de 

los ríos y de zonas profundas parecen ser estables. El declive es muy acentuado en algunas 

cuencas hidrográficas, especialmente en la del Guadiana.

 

El área de distribución del cacho no se encuentra en el área de influencia del proyecto CI-

PRIBER ni la especie está incluida en el Anexo II de la Directiva Hábitats, pero el cacho se ha 

tenido en consideración en el proyecto por su relación evolutiva con el bordallo del Duero 

(Squalius carolitertii), de manera que también se han estimado las Unidades de conservación 

del cacho. De esta forma se han analizado 112 poblaciones de 19 cuencas hidrográficas di-

ferentes abarcando el área de distribución completa de la especie (Figura 18). Las poblacio-

nes estudiadas fueron: Cuenca del Tajo: Acebo, Alagón, Alburrel, Almonda, Almonte, Alviela, 

Árrago, Aurela, Batuecas, Broncó, Caia, Caparro, Cedena, Cofio, Cuervo, Erjas, Escabas, Grande 

da pipa, Guadiela, Gualija, Gévalo, Hurdano, Huso, Ibor, Jerte, Maior, Muge, Nabao, Ocreza, Om-

pólveda, Ota, Pesquero, Ponxul, Ramacastañas, Rivera de Gata, San Blas, San Martin, Serta, 

Sever, Tajuña, Tiétar, Trevejana, Vid, Valparaiso y Zézere. Cuenca del Lage: Lage. Cuenca del 

Jamor: Jamor. Cuenca del Guadiana: Ardila, Azuer, Calaboza, Cigüela, Cobres, Estena, Esteras, 

Fresneda, Fresnedoso, Gévora, Guadalemar, Guadalmez, Guadarranque, Múrtigas, Odeleite, 

Fig. 18. Área de 
distribución del cacho 
(Squalius pyrenaicus) 
y localidades de 
muestreo.



CARACTERIZACIÓN GENÉTICA E IDENTIFICACIÓN 

DE UNIDADES DE CONSERVACIÓN EN PECES ENDÉMICOS DE INTERÉS COMUNITARIO

45

Oeiras, Quejigares, Ruecas, Ruidera, Sillo, Siruela, Valdeazogues, Vascao y Zújar. Cuenca del 

Gilao: Gilao. Cuenca del Almargén: Almargén. Cuenca del Colares: Colares. Cuenca del Guadal-

quivir: Cabrera, Cabrillas, Cala, Guadalmena, Huéznar, Manzano, Molinos, Montemayor, Mon-

toro, Retortillo, Rivera de Ciudadeja, Rivera de Huelva, Robledillo y Yeguas. Cuenca del Odiel: 

Corumbel, Odiel y Villar. Cuenca del Guadalhorce: Grande, Pereilas y Turón. Cuenca del Gua-

dalete: Guadalete. Cuenca del Vélez: Cuevas y Sabar. Cuenca del Guadalfeo: Guadalfeo y Tré-

velez. Cuenca del Ebro: Baias, Jerea y Piedra. Cuenca del Segura: Segura. Cuenca del Lizandro: 

Lizandro. Cuenca del Sado: Campilhas, Odivelas, Sado y San Martinho. Cuenca del Samarra: 

Samarra, Cuenca del Lis: Lis.

Las relaciones evolutivas del cacho son complejas. Numerosos son los trabajos que han ana-

lizado las relaciones mitocondriales de la especie en los últimos quince años, sin embargo, 

trabajos recientes incluyendo marcadores nucleares han demostrado que las relaciones filo-

genéticas basadas en el genoma nuclear no coinciden con los resultados obtenidos del aná-

lisis del genoma mitocondrial. Así, el cacho está constituido por tres linajes mitocondriales 

divergentes, pero que constituyen un grupo monofilético (Figura 19): un linaje más norteño, 

incluyendo las poblaciones de la cuenca del Ebro, Tajo y de los pequeños ríos portugueses 

próximos a su desembocadura (Colares, Jamor, Lage, Lis, Lizandro y Samarra); un linaje que 

engloba las poblaciones de las cuencas del Guadiana, Gilao, Almargén, Guadalquivir, Guada-

Cachos



CARACTERIZACIÓN GENÉTICA E IDENTIFICACIÓN 

DE UNIDADES DE CONSERVACIÓN EN PECES ENDÉMICOS DE INTERÉS COMUNITARIO

46

lete, Odiel, Guadalhorce, Guadalfeo y Segura; y por último, el tercer linaje mitocondrial está 

restringido a la cuenca del Sado. Desde el punto de vista nuclear estos tres linajes presentan 

una relación polifilética a consecuencia de una mayor relación del linaje del norte con el 

bordallo (S. carolitertii), mientras que las poblaciones del sur están filogenéticamente empa-

rentadas con el cacho del levante (S. valentinus) y el cacho malagueño (S. malacitanus). Por 

lo tanto, futuros estudios son necesarios para esclarecer la evolución del grupo. Por otro lado, 

evolutivamente hablando, el cacho forma parte del complejo híbrido del calandino (Squa-

lius alburnoides), teniendo en cuenta que el genoma mitocondrial de esta especie procede 

de una hibridación antigua entre hembras de cacho con una especie de Alburninae extinta. 

Además, los machos de cacho actúan como donadores de esperma, participando en los com-

plejos modos de reproducción del calandino.

 

Para el establecimiento de las diferentes Unidades de conservación del cacho solamente se 

ha tenido en cuenta las relaciones evolutivas mitocondriales basadas en el gen citocromo b, 

ya que la filogenia nuclear todavía no está claramente resuelta. Por tanto, los tres linajes mi-

Fig. 19. Red de haplotipos mitocondriales del cacho (Squalius pyrenaicus) y localidades de muestreo. 
PortugalP hace referencia a las pequeñas cuencas portuguesas próximas a la desembocadura del Tajo 
(Colares, Jamor, Lage, Lis, Lizandro y Samarra).
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tocondriales divergentes identificados se han considerado como Unidades de conservación 

distintas, una cuarta Unidad de conservación viene definida por la población del río Zêzere 

en la cuenca del Tajo, ya que en esta población aparecen dos genomas mitocondriales sim-

pátricos diferentes, el del cacho y otro filogenéticamente emparentado con el del bordallo 

del Gallo y por tanto, por su particularidad debe considerarse de forma independiente (Fi-
gura 20). La población del Segura presenta haplotipos mitocondriales en dos de los linajes 

evolutivos, el del norte y el del sur de la península, probablemente asociado al trasvase Ta-

jo-Segura, sin embargo, nuclearmente se engloba dentro del linaje del sur, y por tanto, esta 

población se considera como perteneciente a esta Unidad de conservación.

 

El análisis de la diversidad genética estimada para cada una de estas Unidades de conser-

vación mostró altos valores de diversidad para las poblaciones del Alagón y de la parte baja 

de la cuenca del Tajo, principalmente en los ríos pequeños próximos a su desembocadura. 

Igualmente, la región media de la cuenca del Guadiana y el tramo bajo de la cuenca del 

Guadalquivir, especialmente su afluente el río Cala, también presentaron altos valores de 

diversidad genética (Figura 21). Los valores más bajos de diversidad genética aparecieron en 

la parte alta de la cuenca del Segura y en las poblaciones del sur de la península.

Fig. 20. Unidades de 
conservación del cacho 
(Squalius pyrenaicus).
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La cuenca del Alagón, donde la diversidad genética es alta, es una localidad idónea para 

mantener alguna población destinada a programas de cría en cautividad ex situ en caso de 

ser necesario, sin embargo, la población del Árrago debería descartarse por la presencia de 

introgresión del Bordallo (S. carolitertii) en uno de los ejemplares analizados. El río Jerte o 

el río Acebo por su alta diversidad y hábitat similares a otras poblaciones de la Sierra de 

Gata que es donde ha habido una mayor regresión pueden considerarse buenas poblaciones 

fuente. La subcuenca del Erjas (Erjas, Pesquero y Trevejana) mantienen todavía alta diversi-

dad y buenas poblaciones de S. pyrenaicus por lo que no es recomendable su manejo en la 

actualidad. Este stock debería mantenerse en piscifactorías o charcas próximas a la cuenca 

del Tajo. Esto impediría que por catástrofes los ejemplares escapasen a cuencas hidrográficas 

diferentes.

Fig. 21. Diversidad genética del cacho (Squalius pyrenaicus).
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Boga del Duero
Pseudochondrostoma duriense  
(Coelho, 1987) 

La boga del Duero es un endemismo ibérico que está catalogado en la lista roja de la IUCN 

como Vulnerable. Sus principales problemas de conservación son la introducción de especies 

exóticas invasoras y la cantidad de obstáculos que impiden sus migraciones reproductoras. 

Otros problemas son las canalizaciones, la contaminación por vertidos, la extracción tanto 

de agua para fines agrícolas como de áridos, lo que provoca la eliminación de los frezaderos. 

Naturalmente la especie se distribuye a lo largo de las cuencas atlánticas del noroeste de la 

península ibérica en las cuencas del Vouga, Duero y ríos de Galicia hasta la cuenca del Navia 

(Figura 22). Es probable que en algunos ríos de Galicia esta especie haya sido introducida 

por lo que su área de distribución puede que sea más reducida. Asimismo, la boga del Due-

ro está incluida en el anexo II de la Directiva Hábitats con la denominación taxonómica de 

Chondrostoma polylepis ssp. En el año 2006, se publicó un estudio taxonómico en el que el 

género Chondrostoma era dividido en seis géneros diferentes en base a diversos caracteres 

morfológicos y moleculares; cuatro de estos nuevos géneros son endémicos de la penín-

sula ibérica (Achondrostoma, Iberochondrostoma, Parachondrostoma y Pseudochondrosto-

ma). Las poblaciones de la boga del Duero pertenecen al género Pseudochondrostoma, el 

cual se caracteriza por la presencia de una boca recta con una lámina córnea en el labio 

inferior entre otros caracteres diagnósticos, de forma que la especie actualmente se deno-

mina Pseudochondrostoma duriense. Las especies ibéricas del genero Pseudochondrostoma 

evolucionaron de forma independiente en un periodo corto de tiempo durante el Mioceno. 

Esta especie forma un grupo monofilético con la boga meridional (Pseudochondrostoma wi-

llkommii) y la boga de río (Pseudochondrostoma polylepis).

Dentro del proyecto CIPRIBER se han analizado a través de herramientas moleculares di-

versas localidades donde se encuentra distribuida la boga del Duero para determinar las 

diferentes Unidades de conservación en las que puede ser dividida la especie. Para ello se 
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usó un marcador mitocondrial, un marcador nuclear y polimorfismos de un solo nucleótido 

(SNPs). El estudio se ha basado en analizar 260 individuos pertenecientes a 30 poblaciones 

diferentes distribuidas a lo largo de nueve cuencas hidrográficas diferentes. Concretamente 

las poblaciones analizadas fueron: Cuenca del Miño: Azumara, Bubal, Deva, Miño, Sil y Támo-

ga. Cuenca del Ulla: Deza e Iso. Cuenca del Jallas: Jallas. Cuenca del Grande: Grande del Puerto. 

Cuenca del Tambre: Lengüelle. Cuenca del Umia: Umia. Cuenca del Limia: Limia y Salas. Cuen-

ca del Eo: Eo. Cuenca del Duero: Águeda, Arlanza, Camesa, Curueño, Eresma, Huebra, Manza-

nas, Odra, Pisuerga, Revinuesa, Tera, Torio, Valdavia y Yeltes, Cuenca del Ouro: Ouro. Además, 

también se introdujeron en los análisis ejemplares de boga de río (Pseudochondrostoma 

polylepis) para observar las relaciones evolutivas entre estas dos especies. 

 

Las Unidades de conservación han sido inferidas en base al marcador mitocondrial citocro-

mo b (Figura 23) y a los resultados de los SNPs que nos ofrecen una estructuración más 

detallada, debido a la falta de información estructural en el gen nuclear RAG1. Por lo tanto, 

teniendo en cuenta los marcadores moleculares informativos se han establecido tres Unida-

des de conservación diferentes (Figura 24). Al primer grupo pertenecen todas las poblacio-

nes analizadas a excepción de dos ríos de la cuenca del Duero, ríos Águeda y Yeltes, los cuales 

constituyen las otras dos Unidades de conservación establecidas. La poca estructuración de 

estas poblaciones de la boga del Duero se debe en parte a la gran capacidad de dispersión 

Fig. 22. Distribución 
de la boga de Duero 
(Pseudochondrostoma 
duriense) y localidades 
de muestreo.
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Fig. 23. Red de 
haplotipos representado 
las relaciones 
mitocondriales de 
la boga del Duero 
(Pseudochondrostoma 
duriense).

que posee esta especie dentro de la cuenca. Sólo la población del Yeltes para todos los mar-

cadores analizados y la del Águeda para los SNPs mostraron una diferenciación genética y 

por ello se consideran como dos Unidades de conservación diferentes.

Boga del Duero
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La diversidad genética de esta especie en la cuenca del Duero es en general muy alta (Figu-
ra 25). Lo mismo ocurre con sus afluentes, especialmente en las cabeceras de los ríos de la 

margen derecha, excepto en los ríos Yeltes y Valdavia, con una diversidad genética menor. 

Estos ríos de la margen izquierda del Duero presentan una menor diversidad debido proba-

blemente a los impactos que estos ríos han sufrido con la introducción de especies invasoras 

y la alteración de su hábitat, además del gran impacto que ha tenido el efecto de la sequía en 

algunos de estos ríos. Dentro de las cuencas gallegas, la diversidad genética es muy baja en 

la cuenca del Tambre, aunque genéticamente los individuos del Tambre son idénticos a los 

individuos de la cuenca del Miño y del Ulla, y en la del Jallas, cuyos individuos a excepción de 

uno son genéticamente iguales a los del río Grande del Puerto. En el resto de cuencas galle-

gas la diversidad genética tiene valores medios o altos de diversidad genética. 

Fig. 24. Unidades 
de conservación de 
la boga del Duero 
(Pseudochondrostoma 
duriense)

Río Duero
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Las poblaciones tanto del río Yeltes como las del río Águeda, tienen poblaciones abundantes 

y de momento no parece que deban manejarse. En el resto de la cuenca del Duero y debido 

a su descenso poblacional se debería intentar su reproducción in situ igual que con la boga 

de río. Si esto no fuera posible y se quisiera mantener una población en cautividad, a pesar 

de los problemas que plantea su mantenimiento se podría utilizar como poblaciones fuente 

los ríos de la margen derecha del Duero reforzando poblaciones situadas en la margen iz-

quierda. 

Sin embargo, hay que tener en cuenta que fuera de la época de reproducción las bogas pre-

sentan un comportamiento agonístico por lo que necesitan abundantes refugios y mayor 

espacio que otros endemismos aquí estudiados, factores que deberían contemplarse en los 

programas de cría. El control de la variabilidad genética es necesario tal y como se ha indica-

do para otras especies. Todo ello debe ser seguido de controles sobre la abundancia de la es-

pecie en los ríos seleccionados para hacer reforzamiento de las poblaciones y adecuación del 

hábitat. Para ello en esta especie al igual que en la boga del río los obstáculos como presas, 

azudes, etc. son una de las causas de su brusco declive. Eliminar estos obstáculos es impres-

cindible si se quiere recuperar estos endemismos ibéricos, endemismos que durante años y 

por su abundancia fueron objeto de pesca profesional. Sin embargo, este recurso económico 

prácticamente ha desaparecido por la disminución de estas especies.

Fig. 25. Diversidad genética de las poblaciones de la boga del Duero.
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Boga de río
Pseudochondrostoma polylepis 
(Steindachner, 1865) 

La boga de río está catalogada en la lista roja de la IUCN como Preocupación Menor. Sin em-

bargo, es recomendable que esta categoría sea actualizada en la próxima revisión de la IUCN. 

Parece que la categoría más adecuada debiera de ser la de Vulnerable ya que la boga de 

río está siendo sometida a diversos factores que alteran la viabilidad de la especie. Los dos 

principales problemas, al igual que con la boga del Duero, son la introducción de especies 

exóticas invasoras, y la cantidad de obstáculos que impiden las migraciones que está espe-

cie necesita realizar para su reproducción. Además, también le afectan los mismos factores 

que a la boga del Duero, pero la peor calidad de las aguas de la cuenca del Tajo acentúa la 

problemática sobre esta especie. Naturalmente la boga de río se distribuye a través de las 

cuencas el Tajo, Mondego, Alcoa y Sado (Figura 26) y se ha observado una tendencia regresi-

va acentuada en España habiendo desaparecido de muchas de las zonas donde antes sí que 

estaba presente. Además, esta especie siempre se ha considerado como una de las especies 

más abundantes del Tajo en el pasado, lo cual acentúa la preocupación por su declive. Asi-

mismo, la boga de río está incluida en el anexo II de la Directiva Hábitats con la denominación 

antigua taxonómica de Chondrostoma polylepis ssp. Tras un estudio taxonómico llevado a 

cabo en el año 2006 y que dividió al género Chondrostoma en seis géneros diferentes, como 

se ha explicado en la sección dedicada en este libro a la boga del Duero, la boga de río pasó a 

denominarse Pseudochondrostoma polylepis, siendo ésta la especie tipo del género.

Para determinar las Unidades de conservación en las que se puede dividir la boga de río 

se han analizado 75 individuos pertenecientes a 15 poblaciones diferentes distribuidas a 

lo largo de la cuenca del Tajo. Analizando como en otras especies un gen mitocondrial (ci-

tocromo b), otro nuclear (RAG1) y SNPs. Concretamente las poblaciones analizadas fueron: 

Acebo, Alagón, Almonte, de los Ángeles, Árrago, Caparro, Cuerpo de Hombre, Erjas, Francia, 

Guadiela, Ibor, Jerte, Salor y Tiétar (Figura 26). Además, también se han incluido en los análi-
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Boga de río

Fig. 26. Distribución 
de la boga de río 
(Pseudochondrostoma 
polylepis) y localidades 
de muestreo.
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Fig. 27. Red de 
haplotipos representado 
las relaciones 
mitocondriales 
de la boga de río 
(Pseudochondrostoma 
polylepis).

La diversidad genética de la boga de río cuando se tuvo en cuenta toda la cuenca del Tajo 

fue alta (Figura 29), habiendo tres haplotipos más frecuentes y muchos haplotipos poco 

frecuentes. Por un lado, los mayores valores de diversidad genética se encuentran en los ríos 

Cuerpo de Hombre y Hurdano, siendo cada uno de los individuos analizados en estos ríos di-

ferentes al resto de individuos de la misma población. Por otro lado, los valores más bajos de 

diversidad genética se hallan en los ríos Salor y Árrago, teniendo valores bajos de diversidad 

haplotípica aunque los valores de diversidad nucleotídica para el río Árrago son altos. 

sis las poblaciones de boga del Duero (Pseudochondrostoma duriense), su especie hermana 

evolutivamente. El gen nuclear y los polimorfismos de un solo nucleótido (SNPs) no mostra-

ron divergencias significativas entre las poblaciones por lo que las Unidades de conservación 

fueron basadas en el gen mitocondrial citocromo b (Figura 27). Así, se han establecido dos 

Unidades de conservación diferentes en base a los dos grupos genéticos observados en la 

red de haplotipos (Figura 28). Al primer grupo pertenecen los ríos Árrago y Francia, ambos 

tributarios de la subcuenca del Alagón, mientras que el segundo grupo engloba el resto de 

poblaciones estudiadas (los ríos Acebo, Alagón, Almonte, de los Ángeles, Caparro, Cuerpo de 

Hombre, Erjas, Guadiela, Hurdano, Ibor, Jerte, Salor y Tiétar).
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Fig. 28. Unidades 
de conservación 
de la boga de río 
(Pseudochondrostoma 
polylepis).

Fig. 29. Diversidad genética de las poblaciones de la boga de río (Pseudochondrostoma polylepis).

Como en otras bogas de la península ibérica, su alta capacidad de dispersión dentro de la 

cuenca del Tajo hace que tengan una débil estructura geográfica. Aunque la enorme canti-

dad de obstáculos en esta cuenca hidrográfica podría cambiar esta tendencia. Las poblacio-

nes de boga han sufrido un enorme declive en los últimos años al ser una especie herbívora 

especializada y por tanto más susceptible a los cambios de hábitat. Sin embargo, se consi-

dera que se conservan poblaciones buenas en las cabeceras de algunos ríos de la cuenca del 
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Río Hurdano

Tajo. Esto queda reflejado en los bajos valores de diversidad tanto haplotípica como nucleo-

tídica (Figura 29), que son menores en los afluentes de los tramos medio y bajo de la cuenca, 

mientras que los valores más altos se encuentran en las poblaciones de ríos de la Sierra de 

Gata donde se hallan poblaciones bien conservadas y sin excesiva presión de especies inva-

soras. Asimismo, tanto el Árrago como el Cuerpo de Hombre a pesar de tener un alto número 

de alelos, tuvieron índices de endogamia muy altos, siendo la del Hurdano la que presenta 

mayor variabilidad para los SNPs. 

Probablemente la población del Hurdano podría ser una buena población fuente para llevar 

a cabo programas de cría en caso de que sea necesario el mantenimiento en cautividad de 

alguna población. Sin embargo, se podría como ya se ha explicado para la boga del Duero, 

hacer reproducción in situ. De esta forma se evitaría los problemas que tiene la especie para 

criar en cautivad. Por tanto, la reproducción in situ y el control de su pesca en los ríos de la 

Sierra de Gata, deben ser medidas más adecuadas para asegurar un buen estado de con-

servación para la boga de río que mantener una población cautiva para programas de cría y 

reintroducción.
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Lamprehuela
Cobitis calderoni  
Bacescu, 1962

La lamprehuela es un endemismo de las cuencas del Duero, Ebro y de las cabeceras de dos 

afluentes de la cuenca del Tajo (ríos Jarama y Lozoya), así como en la cabecera del río Ca-

boalles en la cuenca del Miño (Figura 30). Sus poblaciones se encuentran siempre muy lo-

calizadas seleccionando un hábitat muy específico, con sustratos de gravas y arenas. En las 

poblaciones de la cuenca del Tajo la lamprehuela se encuentra en simpatría con la colmilleja 

(Cobitis paludica). Respecto a su estado de conservación, se engloba bajo la categoría de En 

Peligro de acuerdo a la lista roja de la IUCN debido a la fuerte regresión de sus poblaciones, 

aunque en algunos ríos como el Tirón (cuenca del Ebro) y Curueño (cuenca del Duero) la 

especie es localmente abundante. Su hábitat se ha visto enormemente reducido por la dis-

minución del nivel del agua a consecuencia de la intensificación de la agricultura, la cons-

trucción de presas y trasvases de unas cuencas a otras y la introducción de especies exóticas 

depredadoras. 

Las relaciones evolutivas de la lamprehuela respecto del resto de especies iberoafricanas han 

sido analizadas desde el punto de vista mitocondrial y nuclear, a través del uso de alozimas, 

Tradicionalmente, debido a la ausencia de un dimorfismo sexual marcado, la lamprehuela se 

ha considerado alejada filogenéticamente del resto de las especies ibéricas (C. paludica y C. 

vettonica) y africanas (C. maroccana), las cuales constituyen el subgénero Iberocobitis. Sin 

embargo, los estudios moleculares han demostrado que la lamprehuela constituye un grupo 

monofilético con estas especies, siendo la especie más divergente. La diversificación de las 

especies iberoafricanas probablemente ocurrió en el Mioceno, coincidiendo con el período de 

endorreísmo de la península ibérica.
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Fig. 30. Área de 
distribución de la 
lamprehuela (Cobitis 
calderoni) y localidades 
de muestreo.

Lamprehuela



CARACTERIZACIÓN GENÉTICA E IDENTIFICACIÓN 

DE UNIDADES DE CONSERVACIÓN EN PECES ENDÉMICOS DE INTERÉS COMUNITARIO

61

Dentro del proyecto CIPRIBER se han estudiado 41 ejemplares de 10 poblaciones pertene-

cientes a las tres cuencas donde está presente la especie (Tajo, Ebro y Duero) (Figura 30). En 

el río Revinuesa no ha sido posible localizar ejemplares, siendo la única población de las pre-

vistas en el proyecto que no se incluyeron en el estudio a pesar de los esfuerzos de muestreo 

realizados. Las poblaciones estudiadas han sido: Cuenca del Duero: Arlanzón, Bernesga, Cega, 

Duratón, Esla, Tera y Voltoya. Cuenca del Miño: Caboalles. Cuenca del Ebro: Tirón. Cuenca del 

Tajo: Lozoya.

Las relaciones filogenéticas intraespecíficas de la lamprehuela basadas en el gen mitocon-

drial citocromo b no están bien resueltas y solamente se aprecia una pequeña diferenciación 

que separa por un lado las poblaciones de los afluentes del Duero Bernesga y Esla junto 

con la población del Caboalles en la cuenca del Sil, y por otro lado se agrupan el resto de 

poblaciones de la cuenca del Duero con las poblaciones de la cuencas del Ebro y del Tajo 

(Figura 31), pero con un número bajo de pasos mutacionales entre ellos. Dentro de este se-

gundo grupo genético el haplotipo mitocondrial más frecuente está compartido por las tres 

cuencas hidrográficas. Estos dos grupos genéticos se han considerado como dos Unidades 

de conservación diferentes, teniendo en cuenta además que las poblaciones del Bernesga y 

el Esla no comparten alelos nucleares con el resto de poblaciones del Duero en base al gen 

nuclear RAG1 (Figura 32).

Fig. 31. Red de haplotipos mitocondriales de la lamprehuela (Cobitis calderoni).
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La mayor diversidad genética para la lamprehuela se ha hallado en la cuenca del Duero, pero 

hay que tener en cuenta que es donde se ha analizado el mayor número de poblaciones y 

este resultado puede estar algo sesgado. En los ríos Duratón (Duero) y Tirón (Ebro) la di-

versidad genética es muy baja, ya que todos los individuos presentan el mismo haplotipo 

mitocondrial, aunque son dos de las poblaciones localmente más abundantes. Sin embargo 

en los ríos Bernesga y Esla la diversidad genética es muy alta (Figura 33).

Fig. 32. Unidades de 
conservación de la 
lamprehuela (Cobitis 
calderoni)

Fig. 33. Diversidad genética de la lamprehuela (Cobitis calderoni).
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Las poblaciones de lamprehuela son muy difíciles de manejar debido a que no se conocen 

sus modos de reproducción, además de que generalmente existe una desproporción de se-

xos a favor de las hembras. Por otro lado, la lamprehuela presenta unas exigencias de hábitat 

mayores que otras especies de Cobitis ibéricas. Por tanto, no se aconseja el manejo de esta 

especie hasta que no se tenga un mayor conocimiento  de su biología.

Colmilleja
Cobitis paludica 
(De Buen, 1930) 

La colmilleja está catalogada en la lista roja de la IUCN como Vulnerable por su tendencia 

regresiva. Esta especie ha desaparecido de varias localidades donde antes estaba presente 

como puede ser en varios ríos de las cuencas del Ebro y del Guadalquivir, siendo la intro-

ducción de especies exóticas invasoras una de sus principales amenazas. Por otro lado, otro 

de los factores que se consideran un factor de amenaza para la colmilleja son la alteración 

del hábitat y disminución de caudales por las actividades agrícolas. La captura de la especie 

para su utilización como cebo vivo y las extracciones de áridos que modifican el lecho de los 

ríos, son también amenazas importantes para la supervivencia de esta especie. La colmilleja 

además está incluida en el anexo II de la Directiva Hábitats con la antigua denominación ta-

xonómica de Cobitis taenia. Las especies ibéricas y norteafricanas pertenecientes al género 

Cobitis (C. calderoni, C. maroccana, C. paludica, y C. vettonica) constituyen un grupo monofi-

lético desde el punto de vista evolutivo, diferenciado del resto de poblaciones euroasiáticas 

del género. Además, las poblaciones de colmilleja exhiben un alto polimorfismo morfológico, 

al igual que una alta diferenciación genética, por lo que futuros estudios son necesarios para 

esclarecer la sistemática y la historia evolutiva del grupo.
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La colmilleja presenta una amplia distribución en la península ibérica, habitando las cuencas 

del Ebro, Tajo, Guadiana, Guadalquivir, Guadalete, Odiel, Gualdalhorce, Guadalmedina, Bar-

bate, pequeños ríos próximos al Estrecho de Gibraltar (Jara, Piedras, Valle, Vega), cuencas del 

levante español (Peñíscola, Júcar, Turia, Mijares, Bullent, Racons, Serpis y Albufera de Valen-

cia), así como en algunos afluentes de la margen izquierda del Duero, y en numerosas cuen-

cas pequeñas portuguesas además de en las grandes compartidas con España. La especie 

ha sido probablemente introducida en las cuencas del Miño, Ulla, Nalón, lago de Bañolas y 

cuenca del Segura (Figura 34). Dentro del proyecto CIPRIBER se han analizado a través de he-

rramientas moleculares numerosas localidades de las cuencas del Duero y Tajo, así como de 

algunas otras cuencas de la península ibérica con el fin de determinar las Unidades de con-

servación que componen la especie. Para ello se ha hecho uso de un marcador mitocondrial, 

un marcador nuclear y polimorfismos de un solo nucleótido (SNPs). El estudio se ha basado 

en analizar 265 individuos pertenecientes a 64 poblaciones diferentes distribuidas a lo largo 

de 22 cuencas hidrográficas. Concretamente las poblaciones analizadas han sido: Cuenca del 

Duero: Cega, Duratón, Huebra y Yeltes. Cuenca del Guadiana: Aljucén, Azuer, Chanza, Cigüela, 

Estena, Esteras, Fresnedoso, Gargáligas, Gévora, Guadamez, Guadalmena, Jarero, Lácara, Lan-

china, Pedro Moro, Ruecas, Santa María y Usagre. Cuenca del Tajo: Alberche, Almonte, Aurela, 

Cuervo, Gévalo, Guadarrama, Guajaraz, Jarama, Peralosa, Pusa, Sangreras, Sangusín, Sorbe, 

Tajuña, Torcón y Valparaiso. Albufera de Valencia: Font del Barret. Cuenca del Júcar: Mariana 

y Lagunas de Arcas. Cuenca del Guadalquivir: Adamuz, Cabrillas, Cala, Guadiato, Jándula, Ma-

javacas, Robledillo y Laguna del Hondón. Cuenca del Guadalhorce: Grande y Fahala. Cuenca 

del Valle: Valle. Cuenca del Miño: Caboalles y Tea. Cuenca del Aljibre: Aljibre. Cuenca del Xere: 

Xere. Cuenca del Boina: Boina. Cuenca del Arade: Arade. Cuenca del Safarujo: Safarujo. Cuen-

ca del Ebro: Ebro. Cuenca del Cávado: Cávado. Cuenca del Mondego: Mondego. Cuenca del 

Sado: Sado. Cuenca del Sizandro: Sizandro. Cuenca del Quarteira: Quarteira. Cuenca del Lis: 

Lis. Cuenca del Mira: Mira. Además, se incluyeron en los análisis poblaciones de la colmilleja 

del Alagón (Cobitis vettonica) ya que dentro de C. paludica existen grupos más diferenciados 

entre ellos que con C. vettonica. 

Las Unidades de conservación para la colmilleja han sido establecidas en base a los haplo-

tipos mitocondriales hallados tras el análisis de un número de poblaciones significativo a lo 

largo de toda su área de distribución (Figura 35). De esta manera, se pueden observar grupos 

mitocondriales bien diferenciados. El uso del marcador nuclear y de los SNPs ha permitido 

profundizar a un mayor detalle de análisis y afinar la resolución en la estructura genética 

obtenida a partir del análisis mitocondrial. Por lo tanto, teniendo en cuenta los resultados 

de todos los marcadores moleculares se han establecido siete Unidades de conservación, es-

tando presente dos de ellas en la cuenca del Duero (Figura 36). El grupo 1 corresponde al río 

Yeltes el cual fue diferenciado tanto con el marcador mitocondrial como por los SNPs. El gru-

po 2 constituye la unidad de conservación más ampliamente distribuida a lo largo del área 
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de distribución de la colmilleja y abarca las cuencas del Duero, Tajo, Guadiana, Ebro, Júcar, 

Guadalquivir, Sado y Arade. Al grupo 3 corresponden las cuencas portuguesas del Odiaxere, 

Mira, Sado, Lis, Mondego y Cávado y la cuenca gallega del Miño. El grupo cuatro está formado 

por la cuenca del Valle únicamente. El grupo 5 incluye las cuencas portuguesas del Samarra 

y Sizandro. El grupo 6 las cuencas del Guadalhorce, Quarteira, la laguna del Acebuche (cuen-

ca del Guadalquivir) y el río Chanza en la cuenca del Guadiana. El grupo 7 agrupa los ríos 

Guadamez, Esteras y Estena (tres afluentes de la cuenca media del Guadiana), sin embargo, 

en las poblaciones que definen esta Unidad de conservación también se encuentran indivi-

duos pertenecientes al grupo 2. De hecho, los ríos Chanza, así como los ríos Estena, Esteras y 

Guadamez de la cuenca del Guadiana presentaron individuos de diferentes grupos mitocon-

driales. El Chanza además de tener individuos con el haplotipo más frecuente de la cuenca 

del Guadiana también presenta individuos del grupo 6, perteneciente a los ríos del sur de 

España. En el caso de los ríos Esteras, Estena y Guadamez además de tener el haplotipo más 

común de la cuenca del Guadiana tuvieron individuos con haplotipos únicos. 

El gen nuclear analizado (RAG1) aunque no diferenció entre la colmilleja del Alagón (Cobitis 

vettonica) y la colmilleja (Cobitis paludica) ha revelado una mayor estructuración de lo espe-

rado dentro de Cobitis paludica, con las poblaciones del grupo 4 (cuenca del Valle) y algunas 

poblaciones del Guadiana medio (ríos Guadamez, Esteras y Estena) diferenciadas del resto 

de poblaciones, poniendo de manifiesto la posible presencia de diferentes especies dentro 

de la cuenca del Guadiana y del Valle y que hasta ahora no han sido identificadas morfológi-

Fig. 34. Distribución de 
la colmilleja (Cobitis 
paludica) y localidades 
de muestreo. Los 
puntos rojos hacen 
referencia a poblaciones 
introducidas.
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camente. Además, con estos análisis también se ha observado la existencia de polimorfismo 

ancestral compartido entre algunas poblaciones como es el caso del Duratón, afluente de la 

cuenca del Duero, con la cuenca del Guadalhorce, las cuales a su vez forman un grupo inde-

pendiente del resto.

Fig. 35. Red de 
haplotipos representado 
las relaciones 
mitocondriales de 
la colmilleja (Cobitis 
paludica).

Fig. 36. Unidades de 
conservación de la 
colmilleja (Cobitis 
paludica).
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Respecto a la diversidad genética de las poblaciones de colmilleja, las poblaciones menos 

variables fueron el Yeltes (cuenca Duero) y las poblaciones de la cuenca del Guadalhorce (Fi-
gura 37). Esto las podrías hacer más sensibles a los cambios producidos en el ambiente. Por 

otro lado, las poblaciones más variables desde un punto de vista genético fueron aquellas 

de los ríos Guadamez (cuenca del Guadiana) y Tajuña (cuenca del Tajo), en los cuales cada 

uno de los individuos analizados presentó un haplotipo diferente al resto en el marcador 

mitocondrial.

Las especies del género Cobitis se reproducen con facilidad en cautividad y no necesitan de 

grandes espacios. En la actualidad sus poblaciones no están muy amenazadas, pero por su 

singularidad se podría mantener en cautividad una población del Yeltes para posibles futu-

ros programas de cría en caso de ser necesario. De todas formas, de momento no parece ne-

cesario reforzar la población natural del río Yeltes, pero se podía mantener en alguna laguna, 

estanque o balsa de riego cercana al río Yeltes por si se estimara un descenso poblacional y 

hubiera que reforzar poblaciones.

Fig. 37. Diversidad genética de las poblaciones de la colmilleja (Cobitis paludica).
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Colmilleja del Alagón
Cobitis vettonica  
Doadrio y Perdices, 1997

La colmilleja del Alagón es un endemismo español incluido en la categoría de En Peligro 

en la lista roja de la IUCN. Esta especie posee un área de distribución pequeña restringida a 

las provincias de Salamanca y Cáceres en las subcuencas del Alagón y el Erjas en la cuenca 

del Tajo y en la subcuenca del Águeda en la cuenca del Duero (Figura 38). La colmilleja del 

Alagón posee una marcada regresión poblacional habiendo desaparecido en algunos ríos, 

aunque en algunas localidades sea localmente abundante, especialmente en algunos años 

cuando las condiciones ambientales les son más favorables. Los principales factores que han 

causado la reducción de las poblaciones han sido la intensificación de la agricultura, con 

la utilización de pesticidas y fertilizantes, la pérdida de caudal de sus ríos, la presencia de 

especies exóticas invasoras y su pesca para utilizarla como cebo vivo. Además, esta especie 

está incluida en el anexo II de la Directiva Hábitats con la antigua denominación taxonómica 

de Cobitis taenia. 

La colmilleja del Alagón fue descrita en 1997 después de que estudios morfológicos y gené-

ticos de las poblaciones ibéricas del género Cobitis la separaran de la colmilleja (Cobitis palu-

dica), ampliamente extendida por el centro y sur de la península. Evolutivamente hablando, 

la colmilleja del Alagón se encuentra estrechamente relacionada con las especies ibéricas 

C. calderoni, C. paludica y con C. maroccana, del norte de Marruecos, formando el subgénero 

Iberocobitis. Además, se ha encontrado introgresión genética entre la colmilleja y la colmi-

lleja del Alagón en el río Jerte y probablemente estos fenómenos de introgresión estén más 

extendidos en la subcuenca del Alagón.

Dentro del proyecto CIPRIBER se han estudiado 64 individuos pertenecientes a 14 pobla-

ciones diferentes, para un gen mitocondrial, un gen nuclear y una batería SNPs con el fin 



CARACTERIZACIÓN GENÉTICA E IDENTIFICACIÓN 

DE UNIDADES DE CONSERVACIÓN EN PECES ENDÉMICOS DE INTERÉS COMUNITARIO

69

de inferir las Unidades de conservación que constituyen esta especie. Concretamente las 

poblaciones analizadas fueron: Cuenca del Tajo: Acebo, Alagón, Árrago, Caparro, Cuerpo de 

Hombre, Erjas, Francia, Gata, Hurdano, Jerte, Ladrillar y Trevejana. Cuenca del Duero: Águeda 

y Mayas (Figura 38). 

 

Fig. 38. Distribución de 
la colmilleja del Alagón 
(Cobitis vettonica) 
y localidades de 
muestreo.

Colmilleja de Alagón
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Fig. 39. Red de 
haplotipos representado 
las relaciones 
mitocondriales de la 
colmilleja del Alagón 
(Cobitis vettonica).

La inferencia de las diferentes Unidades de conservación se ha basado en la estructuración 

encontrada para el marcador mitocondrial citocromo b (Figura 39), ya que el marcador nu-

clear no ha presentado estructura alguna y los resultados de los análisis de los SNPs tam-

poco. Por lo tanto, se han establecido dos Unidades de conservación, las cuales al contrario 

de lo que se esperaría no coincidieron con la separación geográfica de la cuenca del Duero 

y la cuenca del Tajo (Figura 40). Uno de los grupos genéticos está formado por el oriente de 

la subcuenca del Alagón y sus afluentes (cuenca del Tajo) y por la subcuenca del Águeda 

(cuenca del Duero) y el segundo grupo está formado por la subcuenca del río Erjas y su 

afluente Trevejana (cuenca del Tajo).

Fig. 40. Unidades de 
conservación de la 
colmilleja del Alagón 
(Cobitis vettonica).
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La diversidad genética de esta especie es en general muy alta en todas las poblaciones ana-

lizadas (Figura 41), sin embargo, estos valores en algunos casos se debieron a la aparición 

de introgresión genética, es decir el movimiento de genes desde una especie a otra, cuya 

dirección en este caso es desde la colmilleja (Cobitis paludica) a la colmilleja del Alagón (C. 

vettonica). Así, dentro de la colmilleja del Alagón hay mucha diferencia entre los distintos 

individuos de una población para un mismo gen. La presencia de esta introgresión fue de-

tectada en los ríos Jerte, Caparro, Francia, Cuerpo de Hombre y el propio Alagón. Esta intro-

gresión genética también ha sido observada en los análisis basados en los SNPs, siendo una 

población del Árrago (localidad tipo de la especie) y la rivera de Gata las únicas poblaciones 

no introgresadas. Sin tener en cuenta aquellas localidades donde se había detectado in-

trogresión genética de la colmilleja (Cobitis paludica), los valores más altos de diversidad 

genética se hallan en el río Erjas (cuenca del Tajo), mientras que los valores más bajos fueron 

para el río Árrago (cuenca del Tajo) y para la subcuenca del Águeda en la cuenca del Duero.

  

Por lo tanto, para el futuro manejo de la especie debe de tenerse en consideración estos dos 

grupos establecidos y gestionarlos de forma separada. Además, se tiene que tener cuidado 

a la hora de manejar algunas poblaciones ya que las poblaciones tanto del Águeda (cuenca 

del Duero) como las del oriente de la Sierra de Gata (cuenca del Tajo) han sufrido un enor-

me descenso de sus poblaciones y algunas presentan introgresión genética de la colmilleja 

(Cobitis paludica). Asimismo, se aconseja criar una población de la subcuenca del Alagón 

para reforzar las poblaciones teniendo extremada precaución en la elección de los individuos 

Fig. 41. Diversidad genética de las poblaciones de la colmilleja del Alagón (Cobitis vettonica)
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fuente ya que la mayoría de las poblaciones poseen algún grado de introgresión genética de 

Cobitis paludica. Las poblaciones del alto Árrago (Descargamaría) y de la rivera Gata podrían 

ser las poblaciones fuente ya que gracias a los análisis de los SNPs se ha visto que no po-

seen introgresión genética. Sin embargo, ambas poblaciones han sufrido un gran descenso 

poblacional y difícilmente se puede partir de un número elevado de ejemplares. Por tanto, 

es necesario realizar el control genético de la población fundacional a través de SNPs. Con el 

stock que se mantenga deben ser reforzadas las poblaciones naturales de los ríos de la Sierra 

de Gata, excepto aquellos de la subcuenca del Erjas. Estas últimas no deben ser manejadas 

por pertenecer a otra Unidad de conservación y ser poblaciones todavía abundantes. Lo mis-

mo ocurre con la población del Jerte que mantiene una población muy abundante que no 

debe ser manejada.

Río Alagón
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