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I/ Introducción: sueltas e introgresión genética:   

En Europa, la perdiz pardilla (Perdix perdix) representa una de las especies de caza menor 

más apreciadas.  Por esta razón, desde mediados del siglo XX se comenzaron a realizar 

sueltas de perdices pardillas de criaderos casi por toda Europa [en Dinamarca (en la década de 

1950), en Inglaterra (en la década de 1960), en Francia (a finales de la década de 1960) o 

incluso en la antigua Checoslovaquia (en la década de 1970)] (Birkan, 1971). Estas sueltas se 

efectuaron con fines cinegéticos, para reforzar las poblaciones naturales. 

La mayoría de los individuos soltados en el medio natural están, con gran certeza, 

predestinados a ser abatidos en el transcurso de la siguiente temporada de caza, pero lo más 

frecuente es que estos individuos estén condenados a morir durante el periodo invernal como 

consecuencia de su mala adaptación al medio o de su incapacidad para conseguir alimento 

(Guitart, Cassaing, 2000). No obstante, se puede dar el caso de que ciertos individuos 

subsistan en el medio y lleguen a integrarse en el seno de poblaciones autóctonas salvajes. 

Como consecuencia de lo anterior aparecen descendientes híbridos, primera señal real de una 

introgresión genética de perdiz de criadero en las poblaciones de perdices salvajes.  

Desde un punto de vista general, además del hecho de que la hibridación supone un 

importante riesgo para la integridad genética de los taxones en cuestión, la hibridación se 

percibe a menudo como un mecanismo que reduce el valor selectivo de los individuos a nivel 

de las zonas de hibridación (Barton, 2001).  De este modo, tras una repoblación con fines 

cinegéticos, se han observado introgresiones genéticas en el caso de la perdiz griega 

(Alectoris graeca) y de la perdiz roja (A. rufa) por perdices chukar (A. chukar) (Barilani et al., 

2007). La principal consecuencia de estas introgresiones genéticas sería una pérdida de las 

adaptaciones locales, que aumentan los riesgos de extinción. 
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En el caso de la perdiz pardilla, una hibridación tras sueltas masivas con objeto cinegético, ha 

conducido con toda probabilidad a la desaparición de la subespecie Perdix perdix italica 

(Liukkonen-Anttila et al., 2002). En Francia, se han evidenciado ya casos de hibridación entre 

perdices pardillas salvajes y perdices pardillas de criadero. Efectivamente, sobre la base de 

marcadores alozímicos ((Blanc et al., 1986; Effenberger, Suchentrunk, 1999) o 

mitocondriales (Gomez-Moliner, 2007; Liukkonen-Anttila et al., 2002; Martin et al., 2003; 

Uimaniemi et al., 1999), se ha detectado una introgresión de genes de perdiz de criadero de 

llanura (Perdix perdix amoricana) en perdices salvajes de los Pirineos (Perdix perdix 

hispaniensis). No obstante, al comienzo del presente trabajo no se había realizado ningún 

estudio que hubiera utilizado los marcadores nucleares sobre la perdiz pardilla, a falta de 

marcadores (microsatélites) disponibles. Solo Selma Mautner definió 5 marcadores 

microsatélites en el transcurso de su tesis doctoral en la Universidad de Viena con objeto de 

estudiar la relación entre diversidad genética y valor selectivo en las perdices pardillas de 

criadero (Mautner, 2001).   

Los marcadores nucleares microsatélites son considerados como los marcadores de elección 

en el estudio genético de las poblaciones (Frankham et al., 2002).  Desde luego, por parte de 

su heredabilidad mendeliana con respecto a los marcadores mitocondriales (con heredabilidad 

exclusivamente materna), o con respecto a su grado de polimorfismo muy superior a los 

marcadores alozímicos, los marcadores microsatélites son marcadores de primera elección 

para el seguimiento de una introgresión genética. Además, estos marcadores microsatélites 

son igualmente eficaces en los análisis de estructuración genética de las poblaciones naturales 

(Frankham et al., 2002). 

 

El primer objetivo de este estudio es el establecimiento, basándose en marcadores nucleares 

microsatélites, de un diagnóstico de la introgresión genética de las perdices pardillas de los 

Pirineos. Se ha comenzado a realizar, con la ayuda de una herramienta molecular, una 

estimación del índice de introgresión genética de las perdices pardillas de los Pirineos, 

además de análisis de la distribución de esta introgresión y de su origen.  

El segundo objetivo es el establecimiento, con ayuda de los mismos marcadores, de un 

diagnóstico del estado de conservación de la diversidad genética de las perdices pardillas del 

centro de cría de Esterri d’Aneu (Pallars Sobirà, Cataluña). 
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II/ Desarrollo de marcadores nucleares microsatélites: 

Este estudio tiene como objeto principal la puesta a punto de marcadores nucleares 

microsatélites amplificables en el caso de la perdiz pardilla. Sobre un total de más de 150 

marcadores microsatélites probados mediante “amplificación cruzada”, solo pudieron 

utilizarse una muestra de 12 marcadores para el estudio.  De estos 12 marcadores, 10 fueron 

objeto de una publicación en la revista “Genetics and Molecular Research” (Bech et al., 

2010).  

Los resultados de los análisis extraidos de estos marcadores nucleares han venido a completar 

los trabajos anteriormente realizados con ayuda de marcadores moleculares enzimáticos y 

mitrocondriales. 

 

III/ Estimación de la introgresión genética de las perdices pardillas salvajes de los 

Pirineos. 

� Muestreo: 

Para realizar este estudio hemos extraido el ADN de 703 muestras de alas, sangre o plumas. 

Este muestreo se compuso de 605 perdices pardillas salvajes pirenaicas (repartidas en 17 

poblaciones) y de 98 perdices pardillas de criaderos. De las últimas, 41 perdices provenían de 

3 poblaciones de criaderos franceses (que sirvieron para repoblar las poblaciones situadas en 

los Pirineos Orientales franceses, en Andorra y en el Col de l'Aubisque). Las 57 perdices 

pardillas de criadero restantes provenían del centro de cría situado en Esterri d'Aneu 

(individuos de 2003 a 2009). Este centro de cría es conocido por ser el origen de diversas 

operaciones de repoblación en los Pirineos Catalanes (Pallars Sobirà, Cerdaña, etc...). 

 

� Comparación entre perdices pardillas de criadero y salvajes: 

Los primeros análisis nos han permitido constatar una diferencia genética significativa entre 

las perdices pardillas salvajes de los Pirineos y las perdices pardillas de los criaderos 

(Fst=0.0625, P=0.017). Esta diferenciación es tal que los individuos pueden clasificarse en 2 

conjuntos genéticos: “salvajes” y “de criaderos” (consultar figura 1). En esta figura podemos 

apreciar que los individuos (representados por columnas) salvajes se asocian 

mayoritariamente a un conjunto genético representado por el color amarillo, mientras que los 

individuos de criaderos se asimilan sobre todo al conjunto genético representado por el color 

rojo. 
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Figura 1: Figura realizada a partir del programa STRUCTURE ((Pritchard y al., 2000), donde cada columna del histograma representa 
un individuo. Cada individuo se asigna a una de las 17 poblaciones salvajes pirenaicas o a uno de los 4 criaderos diferentes. 
 

Se ha de tener en cuenta que ciertas perdices salvajes pirenaicas se asignan con fuerza al 

cluster “criadero” (rojo). Estas asignaciones son consecuencia de una introgresión de genes de 

perdiz de criadero en las poblaciones salvajes de los Pirineos. 

 

� Estimación de la introgresión genética de las perdices pardillas pirenaicas: 

Hemos recurrido a métodos estadísticos que nos han permitido distinguir, en el seno de las 

poblaciones salvajes pirenaicas, a los individuos realmente salvajes, a los individuos híbridos 

y los individuos de sueltas (y criados en la naturaleza) (consultar figuras 2 a y b). 

 

 
Figura 2a: Individuos estadísticamente salvajes en el seno de las 17 poblaciones salvajes de los 
Pirineos. 
 

 

 

 

Figura 2b: Individuos estadísticamente híbridos o soltados en el seno de las 17 poblaciones 
salvajes de los Pirineos. 
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Los individuos potencialmente introgresados (n=229) se encuentran en todas las poblaciones 

salvajes en proporciones diversas. De este modo, en el macizo pirenaico cerca del 38% de los 

individuos muestran una introgresión de genes de perdiz de criaderos. Esta nueva estimación 

es superior al índice de introgresión genética de perdices pardillas de los Pirineos, 

inicialmente estimado en el 12,2% (Martin et al., 2003).   

Esta diferencia se debe al tipo de marcadores moleculares utilizado. De hecho, los marcadores 

mitocontriales empleados en el estudio de Martin et al.  (2003), son conocidos por contar con 

una heredabilidad exclusivamente materna que oculta de este modo la señal genética de la 

introgresión sobre los linajes macho. De este modo, la estimación de la introgresión genética 

se ve fuertemente subestimada. 

La distribución geográfica y los índices de introgresión genética se representan en la figura 3. 

 

 

Figura 3: a. Distribución de la introgresión genética (%) en el seno de las poblaciones de perdices pardillas de los 

Pirineos. 

   b. Representación cartográfica de esta introgresión genética. 

 

No obstante, existe una diferencia genética significativa entre las perdices de criaderos 

españoles y las perdices de criaderos franceses (Fst media=0.054, P=0.05). De este modo, 

hemos representado la parte de cada uno de los dos criaderos (francés o español) en cada 

población salvaje de los Pirineos (consultar figura 4). 

 

 

 

 

 

a 

b 
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Figura 4: a. Distribución de la introgresión genética (%) en el seno de las poblaciones de perdices pardillas de los 

Pirineos.  

              b. Representación cartográfica de esta introgresión genética. 
 

La huella genética de las perdices de criaderos se encuentra principalmente en las poblaciones 

de Pallars Sobirà, Cerdaña, Andorra y en el Col de l'Aubisque. Estos resultados concuerdan 

con las prácticas de sueltas ampliamente extendidas hasta hace muy poco sobre estas 

poblaciones. Señalamos igualmente que las poblaciones situadas en Andorra y en Cerdaña 

revelan una introgresión genética que procede a la vez de los criaderos españoles y franceses.  

Existen diversos factores que permiten explicar la escasa proporción de individuos 

introgresados en las restantes poblaciones: (1) la escasa dispersión de las perdices pardillas, lo 

que efectivamente limitaría la propagación de los genes de criadero en el medio, y (2) el 

escaso índice de supervivencia post-sueltas de las aves de criadero (Guitart, Cassaing, 2000, 

Claude NOVOA Comm. Pers.), dependiendo sobre todo la contribución de estas aves a la 

introgresión genética de las poblaciones salvajes  de la cantidad de aves soltadas. Esto podría 

explicar los índices de introgresión elevados que se han encontrado a nivel de las poblaciones 

del Aubisque, Andorra, Cerdaña y Pallars Sobirà, poblaciones conocidas por ser objeto de 

sueltas regulares. 
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� Origen de la diferenciación entre perdices de criaderos franceses y españoles: 

La diferenciación genética entre las perdices de criaderos franceses y las perdices de criaderos 

españoles se explica por la proximidad genética de las perdices de criaderos franceses con las 

perdices pardillas salvajes situadas en la cuenca parisina (consultar la figura 5). En efecto, en 

esta figura se muestra que las perdices soltadas en el lado francés se parecen más a las 

perdices pardillas de llanura (P.p. armoricana) que a las perdices pardillas de montaña (P.p. 

hispaniensis). Estas dos subespecies son alopátricas y poseen exigencias ecológicas bien 

diferentes. De este modo, la hibridación entre perdices pardillas salvajes autóctonas y perdices 

pardillas de criadero de llanura representa un riesgo importante en cuanto a la integridad 

genética de la subespecie P.p. hispaniensis. Por el contrario, el criadero de Esterri d'Aneu se 

ha realizado, al menos en parte, a partir de perdices pardillas salvajes capturadas en la 

naturaleza. En este sentido, este criadero no presenta ningún riesgo de importancia para la 

integridad genética de las perdices pardillas salvajes repobladas. No obstante, la posición 

alejada de este centro de cría en el plano factorial de la figura 5 revela una cierta divergencia 

genética de las perdices en cautividad con respecto a las perdices salvajes de los Pirineos. Esta 

divergencia podría deberse a una deriva genética intrínseca a la cría resultante en potencia de 

un efecto de consanguineidad. 

 Figura 5: Análisis Factorial de Correspondencias (AFC) realizado con el programa GENETIX (Belkhir et al., 1996) sobre la 

base de la distribución de los genotipos de cada individuo. Las estrellas representan las poblaciones de perdices pardillas 

soltadas en los Pirineos. Los círculos negros representan las poblaciones de perdices pardillas salvajes de los Pirineos. Los 

círculos blancos representan las poblaciones de perdices pardillas salvajes situadas en la cuenca parisina. Las elipses han sido 

añadidas a posteriori con ayuda de una clasificación jerárquica ascendente. 
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IV/ Estructuración genética de las poblaciones de perdices pardillas salvajes en los 

Pirineos: 

Los métodos estadísticos nos han permitido distinguir los individuos salvajes de los 

individuos introgresados, por lo que hemos podido lanzar análisis de estructuración genética 

de las perdices pardillas de los Pirineos sin tener en cuenta a los individuos introgresados. Los 

primeros resultados indican que no hay diferencia significativa en la distribución de la 

diversidad genética dentro de las poblaciones pirenaicas (He, test de Friedman, N=12, ddl=16, 

P=0.493), (AR, test de Friedman, N=12, ddl=16, P=0.452). Por el contrario, los análisis de 

estructuración genética revelan diferencias genéticas significativas entre ciertas poblaciones 

(Fst medio de 0.041±0.029). Además, estas distancias genéticas se correlacionan 

positivamente con las distancias geográficas euclidianas, revelando un aislamiento debido a la 

distancia (consultar figura 6). 

 

Figura 6: Test de Mantel realizado con el programa ALLELE IN SPACE 
(Miller, 2005).  Regresión lineal entre distancias genéticas por par de 
individuos y distancias geográficas euclidianas (r²= 0.0091; p=0.0009) 
 

El aislamiento debido a la distancia se conoce en muchas galliformes (Bech et al., 2009; 

Caizergues et al., 2003; Caizergues et al., 2001).  Esta estructuración genética espacial, 

llamada de “vecindad” y caracterizada por flujos génicos de proximidad, se explica a menudo 

por el comportamiento de las aves que limitan sus movimientos a localidades próximas. Las 

distancias de dispersión registradas por la telemetría y evaluadas con ayuda de una 

herramienta genética parecen confirmar este resultado. Efectivamente, según el estado actual 

de los conocimientos, las distancias de dispersión post-nacimiento de las perdices pardillas 

jóvenes, determinadas por el seguimiento por radio, no sobrepasan los 11 kilómetros. 
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V/ Estado de conservación de la diversidad genética de las perdices pardillas del 

criadero de Esterri d’Aneu: 

 

Para realizar el seguimiento de la diversidad genética de las perdices pardillas del criadero de 

Esterri d’Aneu en el tiempo, hemos escindido la muestra en dos conjuntos. Estos conjuntos se 

han realizado a partir del año de nacimiento de cada individuo. De este modo, el primer 

conjunto engloba las perdices nacidas entre 2003 y 2005, y el segundo las perdices nacidas 

entre 2007 y 2009. 

Se ha conocido la diversidad genética gracias a la ayuda de dos índices de diversidad 

genética, que son: la riqueza alélica (AR) y la heterocigocidad (He). 

Los primeros resultados indican que hay una pérdida de diversidad genética significativa entre 

las perdices nacidas entre 2003 y 2005 y las perdices nacidas entre 2007 y 2009. Este 

empobrecimiento genético podría explicarse por un régimen consanguíneo resultante de la 

detención de las “reintroducciones” (aporte de individuos salvajes) dentro de un criadero.  En 

comparación con las diversidades genéticas medias calculadas en diversos centros de cría 

franceses (que han servido para repoblar las poblaciones de perdices pardillas situadas en los 

Pirineos y la cuenca parisina) así como en diversas poblaciones salvajes de los Pirineos, el 

criadero de Esterri d'Aneu presenta en la actualidad diversidades genéticas inferiores, 

mientras que entre 2003 y 2005 estas diversidades genéticas eran bastante más elevadas 

(consultar figura 7). Se debe observar no obstante que la reagrupación, en la muestra inicial, 

de perdices procedentes de diferentes criaderos ha podido aumentar de manera artificial la 

riqueza alélica de las poblaciones de los criaderos. Esto es igual para las poblaciones salvajes. 

 

 

  

 

 

 

 

Figura 7: Índices de diversidad genética para las poblaciones de Esterri 2003-2005, Esterri 2007-2009, de diferentes 
criaderos y de perdices pirenaicas salvajes. Las líneas de puntos pardillas representan las medias de riqueza alélica y de 
heterocigocidad. La importancia del test entre Esterri 2003-2005 y Esterri 2007-2009 se ha estimado con ayuda de un test 
de Wilcoxon implementado en el programa SPPS. 

 

*P<0.05 *P<0.05 Riqueza alélica  Heterocigocidad 
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Este empobrecimiento genético entre 2003-2005 y 2007-2009 se ha acompañado de una 

diferenciación genética significativa. Esta diferenciación se ha estimado en alrededor del 2%, 

y se debería a una deriva genética intrínseca a la cría. 

 

 

� Conclusión: 

Situado en el corazón de los Pirineos y fundado a partir de perdices salvajes de los Pirineos, el 

centro de cría de Esterri d’Aneu representa un interés muy particular para las operaciones de 

refuerzo de las poblaciones de perdices pardillas en los Pirineos. Sin embargo, su posición 

marginal sobre el plano factorial junto con un empobrecimiento genético en el transcurso de 

los últimos años plantea dudas para futuras sueltas. En efecto, aunque las perdices de 

criaderos actuales son descendientes de perdices salvajes pirenaicas, no lo es menos que las 

mismas se han convertido con el tiempo en perdices diferenciadas genéticamente de las 

perdices salvajes actuales. De esta forma, la continuación de sueltas a partir de este "stock" de 

criaderos podría traducirse en una hibridación entre perdices de criadero soltadas y perdices 

salvajes, lo que podría dar como resultado una pérdida de las adaptaciones locales y un riesgo 

de empobrecimiento de las poblaciones de perdices salvajes.  

Se pueden considerar diversas recomendaciones. La primera recomendación consistiría en 

recrear un nuevo stock reproductor a partir de algunos individuos salvajes que se conservan 

en la actualidad en el centro separados de las aves de cría. Este stock debería ser, en la medida 

de lo posible, vuelto a introducir con regularidad junto con individuos salvajes con objeto de 

evitar, como anteriormente ocurrió, una divergencia genética intrínseca a la cría. 

Otra recomendación podría ser la reconstitución de un stock reproductor a partir de individuos 

de criaderos los más próximos posible genéticamente hablando a las perdices salvajes. Aquí 

igualmente se deberían realizar “reintroducciones” regulares a partir de individuos salvajes, 

ya que serían determinantes para el mantenimiento de la diversidad genética del criadero. 

 

En todos los casos, considerando que todas las poblaciones naturales de perdices pardillas de 

los Pirineos cuentan con un cierto nivel de introgresión, no será posible hacer desaparecer por 

completo esta introgresión de genes de perdiz de criadero en las poblaciones salvajes como en 

las de los criaderos, ya que es de esperar que exista un fondo de introgresión genética 

residual. Sin embargo, podemos esperar una amortiguación de estos índices de introgresión 

genética con el paso de las generaciones si las perdices de los criaderos soltadas se aproximan 

genéticamente a un perfil "pirenaico”.  
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