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Caracterizacion de las poblaciones de conejo en dreas de daiio a la agricultura

Antecedentes

La presencia del conejo de monte (Oryctolagus cuniculus) se asocia en la
Peninsula Ibérica al incremento de la riqueza de especies endémicas de flora y fauna.
De hecho, en los ecosistemas mediterraneos ibéricos se considera al conejo como
"ingeniero de los ecosistemas" y "especie clave" multifuncional (Delibes-Mateos et al.
2008a). Desgraciadamente, la mayor parte de sus poblaciones en areas naturales han
disminuido desde la segunda mitad del siglo XX. La fragmentacion y pérdida de habitat
favorable, y especialmente las enfermedades virales, han sido los principales factores
asociados a su declive en estas regiones (ej. Delibes-Mateos et al. 2009; Villafuerte et
al. 2017; Villafuerte & Delibes-Mateos 2019). Paraddjicamente el conejo también juega
un papel negativo, siendo un problema creciente en regiones agricolas de Espafa en
las que causa graves dafios a la agricultura y a grandes y medianas infraestructuras
(vias férreas, carreteras, embalses de riego, etc.). Estos dafios a la agricultura no son
recientes como demuestra el hecho de que Estrabdn ya los citaba en algunas regiones
ibéricas y baleares hace mas de dos mil afios. Sin embargo, el incremento de autovias
y vias férreas en las ultimas décadas parece haber contribuido de manera importante a
la magnificacion y extension del problema de dafios (Rios-Saldafia et al. 2013; Delibes-
Mateos et al. 2014, 2018a).

Por todo ello, cada vez es mas habitual la captura en vivo de conejos en areas
agricolas donde la especie es abundante o/y provoca danos y trasladarlos a zonas
donde escasea y es demandada para ayudar a la conservacion del medio natural o por
su interés como especie cinegética (i.e. Ferreira et al. 2009; Rouco et al. 2016). Sin
embargo, esta medida de gestion presenta riesgos genéticos y sanitarios asociados,
existiendo mucha controversia en su empleo (ej. Carro et al. 2019), hasta el punto de
que la Unidén Internacional para la Conservacion de la Naturaleza (IUCN) recomienda
desde hace afos no realizar repoblaciones con animales silvestres (Moreno et al. 2004).
Uno de los riesgos genéticos mas importantes de esta medida de gestién esta
relacionado con el hecho de que existen dos linajes que han sido asociados a dos
subespecies de conejo (Oryctolagus cuniculus cuniculus y O. c. algirus). Estas
subespecies difieren ampliamente de acuerdo con multiples marcadores genéticos, por
lo que es crucial evitar el mestizaje de ambas a través de repoblaciones (ver por ejemplo
Delibes-Mateos et al. 2008b).

Multiples evidencias genéticas indican que las dos subespecies de conejo de
monte evolucionaron de manera independiente durante un periodo de casi dos millones

de afos, confiriéndoles caracteristicas genéticas unicas (Alves et al. 2008). De hecho,
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son cada vez mas los estudios cientificos que han ido mostrando diferencias
parasitolégicas, comportamentales, reproductivas y morfoldégicas entre las dos
subespecies de conejos (ej. Sharples et al. 1996; Ferreira et al. 2015; Vaquerizas et al.
2021). Estas diferencias, junto con la evidencia reciente de incompatibilidades
genomicas y aislamiento reproductivo parcial (ej. Geraldes et al. 2009; Carneiro et al.
2013, Rafati et al. 2018), han planteado la cuestién de si O. c. algirus 'y O. c. cuniculus
son especies nacientes o0 ya pueden incluso considerarse especies distintas (Delibes-
Mateos et al. 2018b; 2022).

Sin embargo, la discriminacién entre subespecies requiere necesariamente del
uso de técnicas moleculares. Este hecho no es realmente sorprendente si se tiene en
cuenta el asombroso parecido existente entre muchos géneros muy distantes
evolutivamente del Orden Lagomorpha. Un buen ejemplo de parecido entre especies
distantes es el caso del conejo de monte con los conejos de cola de algodén americanos
(Sylvilagus floridanus). Estos ultimos, fueron introducidos en algunos paises de Europa
en los afios setenta del siglo pasado, y son muy dificilmente distinguibles de los conejos
de monte incluso por especialistas, requiriéndose analisis genéticos para su
discriminacion (Delibes-Mateos et al. 2018).

En todo caso, al final de la ultima glaciacion, tras los largos periodos de aislamiento
de las dos subespecies en sus respectivos refugios glaciares, ambas fueron colonizando
de nuevo la Peninsula hasta encontrarse en una zona de contacto que se extiende en
una diagonal del NW al SE de la Peninsula Ibérica (Branco et al. 2002; Geraldes et al.
2008; Fig. 1).

A pesar de los miles de anos de contacto, Geraldes et al. (2008) han comprobado
que existe un elevadisimo nivel de diferenciacion en el cromosoma sexual Y entre las
dos subespecies a ambos lados de una estrecha zona hibrida. Esto en principio
confirmaria la existencia de cierto aislamiento reproductivo entre los dos taxones, lo que
contribuiria a mantener relativamente estable la franja de hibridacion (Geraldes et al.
2008; Carneiro et al. 2013; Rafati et al. 2018). Es importante tener en cuenta que el
mapa de distribucion de ambas subespecies ha sido realizado en base a un relativo
pequeio numero de muestras y poblaciones (ej. 30 poblaciones en el caso de Geraldes
et al. 2009), por lo que su definicion es todavia mejorable, especialmente en la zona de

contacto (ej. Diaz-Ruiz et al. en prensa).
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Refugio glacial. ca

Figura 1. Distribucidon geografica aproximada de la franja de contacto propuesta entre
las dos subespecies de conejos y que delimita sus areas de distribucion en la
peninsula Ibérica (modificado de Geraldes et al. 2008). Las areas marcadas en gris
claro representan supuestos refugios glaciares y las flechas blancas indican las rutas
de dispersion postglacial propuestas por Branco et al. (2002).

De esta forma, Castilla-la Mancha es una de las pocas regiones del mundo donde
coexisten las dos subespecies de conejo de manera natural, por lo que es importante
caracterizar el mayor niumero de poblaciones posible, y en especial a las principales
poblaciones empleadas como donadoras en repoblaciones. Por este motivo, la Junta de
Comunidades de Castilla-la Mancha encargé en 2011 un estudio para la elaboracion de
analisis genéticos y sanitarios del conejo en la Comunidad (Castro y Villafuerte 2012).
En el estudio se caracterizaron genéticamente 35 poblaciones encontrando: a) una
presencia generalizada de las dos subespecies en algunas zonas de Toledo, Albacete
y Ciudad Real; b) que en Guadalajara y Cuenca (especialmente en la zona norte)
predominaba O. c. cuniculus; y c) que en la zona suroeste de Ciudad Real existia una

mayor preponderancia de O. c. algirus. Se trataba claramente de la caracterizacion

Instituto de Estudios Sociales Avanzados (IESA-CSIC) - B



Caracterizacion de las poblaciones de conejo en dreas de daiio a la agricultura

genética mas completa que se habia realizado de Castilla-La Mancha, siendo una de
las mas importantes abordadas con la especie hasta la fecha.

Adicionalmente, en 2021 la Consejeria de Desarrollo Sostenible de la Junta de
Comunidades de Castilla-la Mancha solicité un nuevo estudio cuyo objetivo principal era
caracterizar genéticamente algunas de las principales poblaciones donadoras de conejo
en la Comunidad, y mejorar y actualizar el mapa de distribuciéon genética de las
poblaciones de conejo. A continuacion, se muestra el disefio metodolégico y los

principales resultados y conclusiones de ese estudio.

Disefio metodolégico

Las muestras se han recolectado a partir de animales obtenidos mediante distintos
procedimientos. Por un lado, una importante cantidad de muestras se han obtenido
aprovechando la captura en vivo de los conejos en sus madrigueras con la ayuda de
hurones (Mustela furo) durante actividades de control de las poblaciones que causan
dafios a los cultivos. Por otro lado, gracias a la colaboracion de la Federacion
Castellano-Manchega de caza, o a través del contacto con agentes medio-ambientales,
se han podido obtener muestras durante la temporada cinegética o durante jornadas de
caza para control de dafios. En el caso de muestreos realizados capturando animales
en vivo directamente en sus madrigueras, se extraian un nimero maximo de 4-5 conejos
por cada madriguera para evitar pseudo-replicacién, es decir, evitar sobre-representar
ejemplares de una misma familia, y por tanto con elevados niveles de consanguinidad.
Se ha intentado que la muestra de cada poblacién estuviese constituida al menos por
20 ejemplares, lo que ha resultado mas dificil en aquellas zonas en las que los conejos
eran poco abundantes.

Con la finalidad ultima de mejorar el mapa genético del conejo, y dado que los
muestreos genéticos realizados en el pasado en la Comunidad fueron llevados a cabo
por parte de este mismo equipo investigador (Castro y Villafuerte 2012), se han
incorporado también algunas de aquellas muestras en este estudio para comprobar los
resultados que se obtendrian en la actualidad, pero con las técnicas actuales (ver mas
adelante). En todos los casos, todas las muestras, tanto las obtenidas en el trascurso
de este proyecto como del precedente, han sido obtenidas en presencia de miembros
del equipo de investigacion. Este es el protocolo que se sigue por nuestro grupo para
comprobar que, al menos en el momento de su captura, se trata de muestras obtenidas
fehacientemente de las zonas de interés.

Como protocolo basico, cada una de las poblaciones muestreadas se identificaba

a través de sus coordenadas geograficas y, si era el caso, también se identificaban y
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localizaban geograficamente las madrigueras muestreadas. Las muestras genéticas se
basan en una pequefia porcion de tejido epitelial obtenida de la oreja de cada conejo
(aprox. 5 mm?) y que es preservada en botes individuales con etanol absoluto hasta el
momento de la realizacion de los analisis genéticos. La extraccion de muestras, tanto
de animales muertos como de ejemplares vivos, es poco invasiva y en todos los casos
ha sido realizada por nuestro equipo. En aquellas ocasiones en las que ha sido
necesario practicar la eutanasia a los animales, ésta se ha realizado por métodos
humanitarios siguiendo las recomendaciones establecidas para el conejo (Directiva
2010/63/UE del Parlamento Europeo y del Consejo; Laboratory Animals, 1997, 31(1):1-
32).

Como viene siendo habitual en nuestro grupo de investigacion, los analisis
genéticos se han realizado en colaboracion con el CBIO-InBIO (Universidad de Oporto).
Alli se han desarrollado distintas técnicas moleculares analiticas en las ultimas décadas
que han ido evolucionando para incorporar mayor numero de marcadores y ser mas
eficientes en la discriminacion (i.e. Queir6s et al. 2019). En este estudio se han
empleado tales técnicas para el analisis de todas las muestras obtenidas este afio y el
anterior y para re-analizar algunas muestras recolectadas en proyectos previos. En
estos casos, el analisis molecular involucra un total de 32 marcadores de ADN, basados
en polimorfismos de nucledétido unico (SNP), un tipo de polimorfismo que produce una
variacion en un solo par de bases. Ocho de estos marcadores han sido descritos
previamente como discriminantes para la deteccion de animales de procedencia
doméstica, mientras que los 24 SNPs restantes determinan la subespecie (Oryctolagus
cuniculus algirus 'y O. c. cuniculus; Queiros et al. 2019).

Hasta la fecha, los analisis realizados se realizaban mediante la técnica RFLP
(Polimorfismo en la Longitud de los Fragmentos de Restriccion), consistente en realizar
una PCR del fragmento deseado y una digestién con enzimas de restriccion especificas
para cada marcador. Aunque la metodologia empleada hasta ahora permitia una buena
discriminacién entre las dos subespecies, el mayor numero de marcadores empleado
actualmente implica mayor precisién en la evaluacion.

Para simplificar la exposicién de los resultados, se presentaran de manera
independiente los resultados correspondientes al ADN mitocondrial (heredado
exclusivamente de la madre indicando de alguna manera los linajes de las dos
subespecies), los correspondientes a los marcadores autosémicos y los del cromosoma
sexual X (compartimentos gendmicos heredados de padres y madres indistintamente),
y por ultimo el cromosoma sexual Y (trasmitido exclusivamente por los padres a los hijos

varones).
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Resultados y conclusiones

En el trascurso de este proyecto se han analizado muestras obtenidas de mas de
1705 conejos castellano-manchegos. De ellos, 279 conejos fueron capturados en vivo
en campo en areas de alta densidad durante este proyecto gracias a la ayuda de
técnicos de la Junta de Comunidades, gestores cinegéticos, o empresas dedicadas a la
captura en vivo. Otras 680 muestras han sido obtenidas de conejos capturados en vivo
0 cazados gracias a la colaboracion de gestores cinegéticos y cazadores a través de
otros proyectos y reanalizados con las nuevas técnicas mencionadas previamente.
Adicionalmente, con la intencion de mejorar la informacion relativa a la distribucion de
las subespecies, se han incluido en los resultados otras 754 muestras obtenidas también
en el trascurso de proyectos recientes del equipo investigador tanto en la Comunidad
autbnoma como en otras zonas del area de distribucion natural de la especie (Peninsula
Ibérica y sur de Francia; ej. Geraldes et al. 2009, Rafati et al. 2018, Diaz-Ruiz et al. en

prensa).

N mitocondrial

[ | Oryctolagus cuniculus algirus
Il Oryctolagus cuniculus cuniculus
Zona de hibridacion segun Geraldes et al. (2008)

Figura 2. Representacion de la proporcién de conejos de cada linaje en funcion de
las provincias donde fueron obtenidas las muestras. Se indica el nUmero de conejos
analizados. Se representa en gris la zona de hibridacidon propuesta por Geraldes et
al. (2008).

Los resultados del analisis del ADN mitocondrial de 1705 conejos agrupados por

provincias se representan en la Figura 2. En general, se aprecia que los ejemplares de
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las poblaciones analizadas y localizadas en las provincias de Guadalajara y Cuenca
pertenecen mayoritariamente al linaje correspondiente a la subespecie O.c. cuniculus
(mas del 90% en ambos casos), mientras que los conejos analizados procedentes de
Ciudad Real pertenecen en su mayor parte (75%) al linaje de la subespecie O.c. algirus.
Los conejos de las poblaciones de Albacete y Toledo tienen proporciones mas
parecidas, aunque predominando mas la subespecie O.c. cuniculus en Albacete y O.c.
algirus en Toledo (Fig. 2).

En la Figura 3 se representan los resultados de los analisis en funcion de las 12
comarcas cinegéticas de Castilla-la Mancha. No se dispone de informacién para tres
comarcas cinegeéticas (1, 5y 12), pero se aprecia que en todas las comarcas parecen
existir animales de ambos linajes, aunque las frecuencias varian claramente en el

mencionado gradiente nordeste-suroeste (Fig. 3).

Nalericia

| .1 1
. ADN mitocondrial
: 10 B Oryctolagus cuniculus algirus

12 Il Oryctolagus cuniculus cuniculus
Zona de hibridacion segun Geraldes et al.(2008)

Figura 3. Representacion de la proporcién de conejos de cada linaje en funcion de
las comarcas cinegéticas donde fueron obtenidas las muestras. Se indica en gris la
zona de hibridacién propuesta por Geraldes et al. (2008).

Con la salvedad de las cuatro comarcas del norte de la Comunidad, que
basicamente corresponden al linaje O.c. cuniculus (rango 92 - 94%), todas las demas
comarcas muestran altas proporciones de ambos linajes, pareciendo ademas que se

corresponde en gran medida con la superficie que ocupan sobre la zona hibrida (Fig. 3).
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Cuando se representan espacialmente y de manera individual la frecuencia de
O.c. algirus y O.c. cuniculus de cada una de las 70 poblaciones muestreadas, se aprecia
la existencia de un patron algo mas definido en la distribucion de ambos linajes (Fig. 4).
Es interesante indicar que casi el 80% de las poblaciones en las que se ha analizado el
ADN mitocondrial muestran la existencia de ejemplares de ambos linajes, aunque la
ocurrencia de uno de ellos se produzca en ocasiones en bajisima proporcion. A pesar
de ello, se distingue claramente la tendencia a que las poblaciones localizadas mas al
nordeste de la Comunidad correspondan mayoritariamente al linaje atribuible a la
subespecie O.c. cuniculus, mientras que las poblaciones del suroeste tienden a
pertenecer mayoritariamente al linaje O.c. algirus (Fig. 4). Los resultados estan en plena
concordancia con los estudios realizados con anterioridad en la Peninsula (Branco et al.
2002; Geraldes et al. 2008; Diaz-Ruiz et al. en prensa), y especialmente con el estudio

realizado en Castilla-la Mancha por Castro y Villafuerte en 2012.

N mitocondrial

| Oryctolagus cuniculus algirus
[l Oryctolagus cuniculus cuniculus
Zona de hibridacion segun Geraldes et al. (2008)

camlad

Figura 4. Representacion espacial de los resultados del analisis del ADN mitocondrial
indicando la proporcion de animales de cada linaje en cada poblacién. Se indica en
gris la zona de hibridacién propuesta por Geraldes et al. (2008).

Debe tenerse en cuenta que la introgresion de ADN mitocondrial de una
subespecie (0 especie) sobre la otra no es necesariamente un indicador de que exista

una importante hibridacién entre ambas subespecies (0 especies). Un ejemplo de esto
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se encuentra en otros lagomorfos ibéricos. Asi, se ha comprobado que tanto la liebre
ibérica (Lepus granatensis) como la liebre comun (Lepus europaeus) de la Peninsula
presentan un ADN mitocondrial propio de la liebre variable o blanca (Lepus timidus), una
especie propia del norte de Europa, pero que antes del ultimo periodo glaciar estuvieron
en contacto permitiendo esta introgresién (i.e. Alves et al. (2003). Por tanto, el que se
mantenga aparentemente la segregacion de ejemplares de ambos linajes no hace mas
que apoyar que las dos unidades evolutivas (O.c. cuniculus y O.c. algirus) son realmente
Unicas y debe evitarse su mestizaje de manera artificial, por ejemplo, mediante
repoblaciones cinegéticas de animales procedentes de poblaciones diferenciadas (ej.
Delibes-Mateos et al. 2008b).

En la Figura 5 se representan los resultados de los marcadores autosémicos y
del cromosoma sexual X. Como es légico por tener un origen evolutivo comun, siempre
existe cierta presencia de marcadores de ambas subespecies en todas las poblaciones.
Sin embargo, la proporcién de ambas es maxima en la zona de hibridacion, decayendo
rapidamente a medida que se ubican adentrandose hacia los dominios propios de cada
subespecie (Fig. 5). En conjunto, se aprecia de nuevo una diferenciacion clara entre las
subespecies en el mismo sentido que aparecia al analizar el ADN mitocondrial (ver

Figura 4).

Yawrcia

Autosomas y Cromosoma X

el | Oryctolagus cuniculus algirus
[l Oryctolagus cuniculus cuniculus
Zona de hibridacion segun Geraldes et al. (2008)

Figura 5. Representacion espacial de los resultados del analisis poblacional con los
marcadores autosémicos y del cromosoma sexual X, indicando la proporcion de
animales de cada subespecie en cada poblacion. Se indica en gris la zona de
hibridacién propuesta por Geraldes et al. (2008).
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Los resultados correspondientes a los analisis con el ADN del cromosoma sexual
Y se representan en la Figura 6. Estos resultados parecen ratificar todavia mas
claramente que la franja de transicion o coexistencia entre ambas subespecies atraviesa
la Comunidad en sentido noroeste-sureste. EI cromosoma sexual Y es mucho mas
discriminante geograficamente que los obtenidos al analizar los otros compartimentos
genéticos mostrados anteriormente. De hecho, sélo el 37% de las poblaciones
analizadas mantienen simultdneamente animales varones de ambas subespecies,
dejando nueva constancia a favor de la existencia del mencionado mecanismo de
aislamiento reproductivo y del avanzado proceso de la especiacion entre ambas formas

genéticas.

Cromosoma sexual Y

Zona de hibridacion segun Geraldes et al. (2008)
Il Oryctolagus cuniculus algirus
| ] Oryctolagus cuniculus cuniculus

Figura 6. Representacién espacial de los resultados del andlisis del cromosoma
sexual Y indicando la proporcién de animales de cada subespecie en cada poblacion.
Se indica en gris la zona de hibridacién propuesta por Geraldes et al. (2008).

Geraldes et al. (2008) convinieron asignar una anchura aproximada de unos 70
Km a la franja de hibridacion entre ambas subespecies ante el desconocimiento de tal
informacion en esa fecha. Los resultados del presente estudio indican que, aunque
podria asumirse que los trazos globales de esa franja servirian para definir las zonas de

transicién entre una y otra subespecie, ciertamente no puede hablarse de limites
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perfectamente claros. Precisamente, el estudio reciente de Diaz-Ruiz et al. (en prensa),
basado en mayor numero de poblaciones y empleando la logica difusa, ha llegado a
conclusiones muy similares en la regioén castellano manchega.

Como es logico, la velocidad de expansion en la colonizacion de cada subespecie
tras los periodos glaciares determiné la distribucién de ambas formas, pero también
entrarian en juego fendmenos bioldgicos y ambientales. Parece que tras establecerse
un contacto entre ambos linajes se debieron originar distintos procesos de exclusion
competitiva, entre los que estaria el aislamiento reproductivo parcial mencionado
previamente. Por el momento desconocemos si la presencia de una subespecie en un
area podria tal vez evitar la colonizacién de la otra, como fue testado en el Noreste de
Estados Unidos con los conejos de cola de algodon de Nueva Inglaterra (Sylvilagus
transitionalis) y de florida (S. floridanus) introducidos estos ultimos por los cazadores
(i.e. Probert y Litvaitis 1996; Litvaitis et al. 2018). También es destacable que las dos
subespecies de conejo de monte parecen tener tendencias poblacionales recientes muy
distintas en Espana. Por ejemplo, Vaquerizas et al. (2020), a través de un cuestionario
dirigido a todos los técnicos provinciales de caza de Espafia, comprobaron que la
tendencia de la subespecie O. c. algirus era negativa de manera generalizada, mientras
que era estable o positiva para la subespecie O. c. cuniculus.

Es evidente que las repoblaciones de conejo han hecho que con frecuencia
muchos animales de una subespecie hayan sido liberados fuera de su area de
distribucion (ej. Delibes-Mateos et al. 2008b). Por desgracia, la facilidad de obtener
animales de una u otra subespecie (distancia al lugar de origen, precio de venta, etc.)
podrian influir mas que sus propias caracteristicas genéticas a la hora de seleccionar
los animales. En general, en Espafia son pocos los casos en los que se emplean conejos
criados en cautiverio para ser liberados al medio natural. Ademas, los conejos criados
en cautiverio suelen ser de origen doméstico y, afortunadamente, tienen una baja
supervivencia una vez han sido liberados (Piorno et al. 2015). Por ello, en general los
conejos empleados en repoblaciones para la conservacion o la actividad cinegética
provienen de poblaciones de conejo silvestre (Moreno et al. 2004; Cotilla y Villafuerte
2007; Carro et al. 2019).

Como es logico, estas poblaciones donadoras deben tener conejos en relativa alta
densidad, aunque esto puede variar con el tiempo. De hecho, muchas de estas
poblaciones que antafio fueron donadoras de conejo requieren ahora de planes de
recuperacion (Cotilla y Villafuerte 2007). En la actualidad suele recurrirse a la captura

de conejos de areas donde producen dafos a la agricultura o a las infraestructuras de
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trasporte como carreteras o vias férreas (ej. Delibes-Mateos et al. 2018a; Rouco et al.
2019).

Para permitir el control de los conejos de manera extraordinaria en esas zonas, el
gobierno de Castilla-la Mancha delimita los municipios afectados declarando la
"Comarca de Emergencia Cinegética Temporal por dafios causados por el conejo". La
Figura 7 es una repeticion de la anterior (Fig. 6) en la que se incluye la zona de
emergencia temporal declarada en 2022 (Resolucion 2022/1361 de 16/02/2022).

Cromosoma sexual Y

Zona de hibridacion segun Geraldes et al. (2008)
Comarca de emergencia cinegética

B Oryctolagus cuniculus algirus

[l Oryctolagus cuniculus cuniculus

Figura 7. Representacién espacial de los resultados del andlisis del cromosoma
sexual Y (ver Figura anterior para mas detalles). Se indica en amarillo la comarca de
emergencia cinegética de Castilla-la Mancha de 2022. En Azul se marcan algunas de
las poblaciones de conejo donadoras muestreadas en este estudio.

En la Figura 7 se aprecia bastante claramente que las poblaciones de los
municipios enclavados en la comarca de emergencia cinegética corresponden
mayoritariamente a la subespecie O. c. cuniculus, o mixtas (i.e. con ejemplares de O.c.
cuniculus y O. c. algirus). Salvo algunas excepciones, las poblaciones castellano-
manchegas muestreadas en la zona situada al norte de la comarca de emergencia
pertenecen basicamente a O. c. cuniculus, mientras que las del sur de esta comarca de

emergencia corresponden mayoritariamente a la especie O. c. algirus (Fig. 7).
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Por consiguiente, los animales analizados capturados en zonas de dafios a la
agricultura pertenecen en gran medida a poblaciones de la subespecie O.c. cuniculus o
bien son mixtas. Sin embargo, ninguna de las poblaciones analizadas de alta
abundancia en la zona de dafios corresponde mayoritariamente a la subespecie O. c.
algirus. Este dato es muy importante, puesto que si se pretende incrementar poblaciones
de esta subespecie (que como hemos visto estarian situadas en el suroeste de la
Comunidad), en principio no deberian emplearse animales provenientes de los
municipios de la comarca de emergencia cinegética sin analisis genéticos previos
confirmatorios. Sin embargo, estos animales si que podrian ser potencialmente
liberados dentro de esta misma comarca.

Si bien deberian identificarse genéticamente todas las poblaciones (tanto
donadoras como receptoras de conejos en repoblaciones), es evidente que algunas de
estas zonas de dafios podrian servir para recuperar poblaciones de buena parte de la
Comunidad (puesto que existen poblaciones donadoras claramente pertenecientes casi
en exclusividad a O. c. cuniculus), pero nunca las de la zona perteneciente a O. c.
algirus.

Desde hace afios, el conejo de monte en la Peninsula Ibérica esta incluido en la
Lista Roja de Especies Amenazadas de la UICN como "Amenazada", debido al acusado
descenso de sus poblaciones observado en las ultimas décadas (Villafuerte & Delibes-
Mateos 2019). Sin embargo, ya se ha mencionado que esta tendencia no parece haber
sido igual para ambas subespecies (mas acusada para O. c. algirus; Vaquerizas et al.
2020). Puesto que las repoblaciones son una de las medidas de gestion mas empleadas
por los gestores cinegéticos y de conservacion, es crucial que se regule con cuidado
esta practica para evitar la pérdida del acervo genético de los conejos o interferir en la
ya compleja diferenciacion genética que tienen las dos subespecies de conejo en este
avanzado estado de su especiacién. En este sentido no debe olvidarse que incluso se
plantea su diferenciacion en dos especies distintas debido a sus multiples diferencias
(ej. Rafati et al. 2018; Vaquerizas et al. 2020; Piorno et al. 2020). Permitir la hibridacion
artificial, es decir, provocada por los traslados de los conejos por los humanos, no hace
mas que suponer una importante amenaza a la conservacién de esta especie.

Desde el mundo cientifico se esta insistiendo desde hace pocos afios en la
necesidad de mantener una doble gestion (para cada subespecie), dadas las evidentes
diferencias entre ambos linajes (ej. Vaquerizas et al. 2020; 2021; Delibes-Mateos et al.
2018b; Diaz-Ruiz et al. en prensa). Evidentemente, este es un problema realmente
importante en areas como Castilla-la Mancha, donde las dos subespecies cohabitan

desde hace miles de afios de manera natural.
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A modo de breve resumen de lo anteriormente expuesto, se recomienda:

Realizar mayores muestreos en las areas poco estudiadas hasta la fecha. Se trata
basicamente de una buena parte de Guadalajara y Cuenca, el oeste de las
provincias de Toledo y Ciudad Real, y el sur de Albacete.

Identificar las areas donde se encuentran las poblaciones donadoras mas
importantes, y teniendo en cuenta que se trata de areas dinamicas en el tiempo y el
espacio, realizar analisis genéticos en todas las que sea posible.

Aun teniendo en cuenta que posiblemente se trate de zonas de baja densidad, se
debe promover que se realicen analisis genéticos de las poblaciones receptoras,
pero teniendo en cuenta que en la zona han podido existir previamente
repoblaciones, por lo que los resultados tendran que analizarse con cautela.

Evitar las repoblaciones de animales de poblaciones de las comarcas de emergencia
cinegética en las areas que presumiblemente deberian estar ocupadas por O. c.
algirus (sur de Ciudad Real y oeste de Toledo). Para estas zonas, deberia intentar
buscarse posibles poblaciones donadoras de O. c. algirus que deberian ser
debidamente analizadas.

Evitar en la medida de lo posible liberar animales de poblaciones mixtas en areas
alejadas de la zona de contacto entre las dos subespecies, y nunca en la zona
exclusiva de O. c. algirus mencionada previamente.

La simple diferenciacién de poblaciones por provincias o comarcas cinegéticas (ej.
para permitir el traslado dentro de la misma comarca), no es en absoluto aconsejable
dada la alta variabilidad de los conejos dentro de cada una de estas regiones y la
falta de poblaciones donadoras apropiadas.

Ante la duda, deberia al menos prevalecer la liberacién de animales provenientes

de poblaciones silvestres donadoras ubicadas en las proximidades.
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