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Se ha llevado a cabo una investigacion entre 2005 y 2010
en Euskadi y zonas limitrofes cuyos resultados han permi-
tido i) mejorar el conocimiento sobre la distribucion de la
marta y sobre sus relaciones de simpatria con su congéne-
re la garduia, ii) identificar la existencia de diferentes
nucleos poblacionales de marta vy iii) validar empiricamen-
te el modelo SIG de resistencias de los usos del suelo a la
dispersidon de la especie, con el que se disend la Red de
Corredores Ecolégicos de Euskadi. La investigacidn ha sido
realizada en el marco de la Tesis Doctoral del ambientdlo-
go A. Ruiz-Gonzélez y del proyecto “Estudio de la conecti-
vidad ecoldgica en la CAPV. Genética del Paisaje aplicada
sobre una especie-objetivo de la Red de Corredores
Ecoldgicos: la marta europea (Martes martes)” (ref.
UEO07/02), financiado por la Universidad del Pais Vasco
UPV/EHU vy el Departamento de Medio Ambiente, Planifi-
cacion Territorial, Agricultura y Pesca del Gobierno Vasco a
través de IKT, S.A.

En el ano 2005 se delimitd la Red de Corredores Ecolégicos de
Euskadi (RCEE) a escala regional (Gurrrutxaga, 2005), por
encargo del Departamento de Medio Ambiente, Planificacion
Territorial, Agricultura y Pesca del Gobierno Vasco, fruto de uno
de los compromisos recogidos en el Programa Marco
Ambiental 2002-2006 de la CAPV. En la RCEE se delimitaron
aquellos sectores del territorio de especial relevancia para man-
tener la conectividad ecolégica entre diferentes espacios natu-
rales protegidos (Gurrutxaga, 2005). La marta habia sido selec-
cionada como una de las especie-objetivo, dado su caracter
bioindicador y sensibilidad a dinamicas territoriales relevantes,
como la construccion de infraestructuras viarias, urbanizacion y
procesos de fragmentacion forestal.

La conectividad ecoldgica del territorio se define como la capa-
cidad de éste para permitir los desplazamientos de las espe-
cies silvestres entre las teselas con recursos. Trasladado sobre
la casuistica de especies concretas, el término conectividad
puede asimilarse al grado de comunicacion y de intercambio de
genes e individuos entre poblaciones. El mantenimiento de la
conectividad es de vital importancia porque favorece la diversi-
dad genética y reduce el riesgo de extincién de las poblacio-
nes. Estudiando el flujo génico en relacién con la estructura pai-
sajistica podemos proveernos de valiosa informacién sobre las
variables que influyen en la estructuraciéon genética de las
poblaciones. Este tipo de estudios se enmarcan en el ambito
de una disciplina emergente: la Genética del Paisaje
(Landscape Genetics), que combina la genética de poblacio-
nes, la ecologia del paisaje y la estadistica espacial.

Entre 2005 y 2010 se ha efectuado una investigacion con el
objetivo de determinar la distribucién geografica de la marta y
analizar la estructura genética de sus poblaciones en Euskadi y
territorios limitrofes. Asi mismo, mediante el uso de las distan-
cias genéticas entre individuos y diferentes modelos de resis-

tencias de los usos del suelo a la dispersién configurados
mediante SIG (Sistemas de Informacién Geogréfica), se ha pre-
tendido validar de forma empirica la adecuacién entre el méto-
do de disefio de la RCEE vy los patrones de dispersion y flujo
génico de la marta en el territorio. Cabe destacar que el ambi-
to de estudio presenta una notable relevancia en relacién a la
conectividad ecoldgica a escala suprarregional por su potencial
papel conector entre reservorios de biodiversidad como la
Cordillera Cantabrica y Pirineos (Gurrutxaga et al., 2011) y por
ello se trata de una zona de especial relevancia para abordar
estudios de conectividad territorial.

Tradicionalmente, la mayoria de los estudios moleculares sobre
carnivoros silvestres se basaban en el andlisis de tejido o san-
gre ya que eran necesarias grandes cantidades de ADN, sélo
disponibles en este tipo de muestras. Sin embargo, la obten-
cion de estas muestras resulta inviable en el caso de la mayo-
ria de las especies de carnivoros, tanto desde un punto de vista
metodolégico como conservacionista. El desarrollo de técnicas
moleculares para obtener ADN a partir de muestras degrada-
das -tales como pelos y heces, que pueden ser recolectadas
sin necesidad de interferir con las poblaciones silvestres- ha
permitido la realizacion de estudios genéticos “no invasivos”.
Sin duda, la utilizacién rutinaria de este tipo de técnicas ha
supuesto una auténtica revolucién en el estudio de la fauna sil-
vestre en general, y de los carnivoros en particular, ya que nos
permite obtener una informacion dificilmente accesible con
técnicas convencionales. Estos métodos suponen una impor-
tante ventaja en el estudio de especies elusivas, como es el
caso de la marta.

Sin embargo, los excrementos de las especies simpatricas del
género Martes (marta y garduna M. foina) son morfoldgica-
mente muy similares y no es posible distinguirlos con certeza
por su apariencia externa, por lo que es necesario diferenciar-
los mediante técnicas moleculares. Para ello, se desarrollé un
método de identificacidon molecular que permitié determinar la
distribucion de ambas especies a partir del ADN de muestras
fecales recolectadas en el campo (Ruiz-Gonzélez et al., 2008).
Para localizar los excrementos se realizaron recorridos a pie,
por pistas y senderos, dirigidos de forma preferencial hacia
zonas forestales con presencia potencial de marta. Para el tra-
bajo de campo se contd con la colaboracién de diversos volun-
tarios y profesionales pertenecientes a distintos organismos, lo
que permitié conseguir un elevado numero de muestras.
Complementariamente, se emplearon muestras de tejido pro-
cedentes de individuos atropellados y/o trampeados en otros
estudios de seguimiento de mesocarnivoros promovidos por
diferentes administraciones publicas.

Los resultados de distribucién obtenidos a partir del andlisis de
ADN de muestras fecales han dado lugar a la deteccién, en el
ambito del Pais Vasco y zonas limitrofes, de 13 nuevas cuadri-
culas UTM de 10x10 km donde previamente no se encontraba
citada la marta, y de 11 cuadriculas en el caso de la gardufa.
Se ha aportado de este modo valiosa informacién de cara al
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analisis de las relaciones de simpatria y de los diferentes factores
explicativos del uso del habitat por ambas especies. Es preciso
senalar que el 94% de las muestras de marta recolectadas en el
Pais Vasco se encontraron dentro del marco geogréafico de la RCEE
(un 41% en espacios protegidos Natura 2000, un 27% en enlaces
y un 26% en areas de amortiguacion).

Una vez aisladas las muestras de marta, la aplicacién de marcado-
res genéticos hipervariables (microsatélites) permitié la identifica-
cion individual de cada una de ellas. Posteriormente, el conjunto de
individuos fueron agrupados en diferentes poblaciones en funcion
de su composicion genética. Las discontinuidades genéticas entre
estas poblaciones aparecieron asociadas a transformaciones y
barreras paisajisticas de caracter antropogénico (areas urbanas,
infraestructuras viarias, embalses y procesos de fragmentacion
forestal). La conclusion es que las dindmicas de uso del territorio
han podido actuar de forma sinérgica con procesos histoéricos de
regresion demografica, causados por factores como la persecu-
cion de la especie para la obtencion de pieles en el pasado, provo-
cando la diferenciacion de las poblaciones.

Por dltimo, se analizd si el modelo de resistencias de los usos del
suelo a la dispersién, con el que se diseid la RCEE mediante SIG,
se adecuaba a los resultados de flujo génico de la marta. Nuestros
resultados confirmaron la validez de los citados corredores ecolo-
gicos vy, por tanto, la necesidad de seguir considerandolos como
herramientas Utiles en la planificacién territorial, tal y como viene
realizédndose desde 2005 (Gurrutxaga et al., 2010). Ademas, corro-
boramos empiricamente que los usos del suelo que limitan el flujo
génico de la marta son las areas de agricultura intensiva, las prin-
cipales infraestructuras viarias y las zonas urbanizadas, asi como
los grandes embalses. Este trabajo es pionero en la evaluacion de
una Red de Corredores Ecoldgicos modelizada mediante SIG a tra-
vés de un estudio basado en Genética del Paisaje.
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Mapa de la Red de Corredores
Ecolégicos de Euskadi.
fuente Gurrutxaga (2005)




