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Lanomenada biodiversitat criptica, especies que passen desaperce- a coneixer la bio-
budes als cientifics perqué son practicament idéntiques a d'altres, diversitat del pla-
s'esta descobrint gracies a les noves tecniques genétiques i morfo- neta. Aixd no sén
métriques. Sembla que representa una porcid no gens negligible de  bones noticies, i
la biodiversitat total, i estudiar-la té una gran importancia, tant per menys encara si te-
coneixer el nombre real d'espécies que existeix com per potenci- nim en compte que
ar-ne la conservacio. Els insectes representen el 60 % de les espé- el ritme actual de
cies conegudes i les papallones son un dels quatre ordres megadi- descripcié6 despe-
versos del planeta. Expliqguem diversos estudis recents que mostren cies no és el més alt

que algunes espécies de papallones no son el que semblaven.

Es que Linné va comengar la monumen-
tal tasca de posar nom als éssers vius, ara
fa uns dos-cents cinquanta anys, milers
d’investigadors hem aconseguit descriure un
mili6 i mig d'espécies, aproximadament. Les
estimacions sobre la diversitat real s6n encara
molt poc precises, pero sis milions d’especies
seria un nombre bastant conservador. Una sim-
ple regla de tres ens diu que trigarem mil anys
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de la historia. La
taxonomia passa
per un moment dificil i sovint queda relegada a
material suplementari dels articles o a revistes
amb un index d’impacte baix o nul. Es evident
que moltes espécies s’extingiran sense que les
haguem arribat a conéixer.

La revoluci6 molecular de les ciencies bi-
ologiques sembla una de les poques sortides a
aquesta situacid. Necessitem técniques rapides,
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potents i aplicables a gran escala que ajudin a
accelerar la documentaci6 de la vida. Una de les
iniciatives que caminen més decididament en
aquesta direcci6 és el codi de barres genétic o
DNA barcoding. El principi d’aquesta tecnica és
simple: escollir un fragment de DNA estandard
que serveixi com a sistema d’identificacié des-
pécies i que en faciliti el descobriment de noves.
L'Institut de Biodiversitat d’Ontario (Canada) i,
en concret, el seu director Paul Hebert, han lide-
rat la implementaci6 del codi de barres genétic
a gran escala. En animals, el marcador usat és
un fragment de la subunitat I del gen citocrom
c-oxidasa, mentre que en plantes s’han proposat
diversos marcadors, tot i que continua la cursa
per trobar-ne un de realment ttil. Més enlla de
les discussions sobre el marcador més adequat
i sobre les virtuts i limitacions de la técnica, la
feina acomplerta és un exit indiscutible. Des que
la campanya va comencar a escala internacional
fa sis anys s’han reunit més d’1,3 milions de co-
dis de barres genétics, xifra que representa més
de 113.000 especies. Aquesta dada és més im-
pressionant si tenim en compte que més de la
meitat dels codis s’han obtingut els Gltims dos
anys.

En un treball recent s’ha testat l'efectivitat
del codi de barres genétic tot utilitzant com a
model les papallones de Romania. Amb 180.000
especies descrites de lepidopters, aquest ordre
megadivers constitueix el grup d’invertebrats
més ben estudiat. A Romania existeixen 182 es-
pécies de papallones dilirnes, que representen
aproximadament un ter¢ de les europees. Es
tracta, per tant, d'un sistema representatiu de
I'Europa temperada. Per a aquest estudi es van
seqiienciar els codis de barres genétics de 1.387
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exemplars de papallones, que representaven el
99% de les especies i principals subespécies en
un mostreig com més uniforme millor. El resul-
tat mostra que el codi de barres genétic permet
identificar sense ambigiiitat el 9o % de les es-
pécies, pero no pot discernir entre parells d’es-
pecies molt properes en els casos restants (fig.
1). Aquest percentatge és prou encoratjador i
és millor que el que obtindriem, per exemple,
utilitzant els patrons de les ales. Com a resul-
tat, Romania és el primer pais del mén amb una
base de dades practicament completa que per-
met identificar genéticament mostres de papa-
llones. Ara és possible classificar mostres que,
tot i tenir valor faunistic o aportar informacio
sobre l'ecologia de les especies, no poden ser
identificades per altres metodes, com ara esta-
dis immadurs, continguts estomacals de preda-
dors, restes de mostres atacades per parasitoi-
des, etcetera.

Un dels avantatges de tenir un mapa de la
variabilitat genetica mitocondrial de les pa-
pallones és que permet estudiar 'anomenada
biodiversitat genética. El terme biodiversitat
normalment s’entén com el nombre d’especies,
pero coneixer els diferents llinatges genétics
existents té un gran interés des del punt de vis-
ta evolutiu, biogeografic i de la conservacié. Es
molt destacable que a Romania s’hagin detectat
vuit especies de papallones amb un percentat-
ge de divergéncia genética intraespecifica de
més del 2 % i, en un cas, de més del 5 % (fig.
2). A més, aquestes divergéncies son en alguns
casos més grans que la minima interespecifi-
ca, fet que suggereix l'existencia de fenomens
evolutius susceptibles de ser estudiats en pro-
funditat (introgressio, llinatges aillats durant
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ATFigura 1. Grafic que
mostra la minima distancia

geneética interespecifica en
relacié amb la maxima distancia
geneética intraespecifica del codi
de barres geneétic per a cent
vuitanta especies de papallones
presents a Romania. Es mostren
vuit especies per a les quals
s'ha detectat una distancia
intraespecifica superior al 2 %.
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AFigura 2. Resultats

del test d’eficacia del codi de
barres genetic per identificar
les especies de papallones

de Romania. Els resultats es
basen en 1.387 codis de barres
corresponents a cent vuitanta
especies.
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VFigura 3. Thymelicus
sylvestris és una espécie que
conté tres llinatges mitocondrials
ben diferenciats i que podria
incloure espécies criptiques.

A la dreta, es mostra un arbre
filogenétic basat en els codis

de barres genetics de disset
mostres; a I'esquerra s'indiquen
en un mapa de Romania les
localitats on s’han recol-lectat els
diferents llinatges.
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90 % de les espécies identificables

Parafilétic

Haplotips compartits

llargs periodes, etc.). També és possible que ens
trobem davant d’alguns casos d’especies cripti-
ques: les que morfologicament s’assemblen molt
a d’altres, fet que pot provocar que passin de-
sapercebudes als cientifics. Un dels estudis més
famosos, titulat «Deu espécies en una», sugge-
ria l'existéncia de nou espécies criptiques dins
d’una especie de papallona, tot i que el nombre
real d’especies en aquest cas encara s’esta deba-
tent. Caldra, per tant, estudiar meticulosament
cada cas descobert d'una gran divergencia in-
traespecifica, com per exemple el de l'espécie
Thymelicus sylvestris, que conté tres llinatges
mitocondrials ben diferenciats (fig. 3).

La biodiversitat criptica s’esta detectant
actualment gracies a técniques modernes que
ens permeten discernir especies més enlla de
les aparences. Una de les primeres espécies de
papallona criptica descobertes va ser Leptidea
reali, un cas que va suscitar un gran interes per-
que evidenciava la necessitat d’estudis molt més
detallats. Als anys noranta es va demostrar que
el que es considerava una sola espécie comuna
a Europa i ’Asia eren en realitat dues espécies
bessones, L. sinapis i L. reali, que sovint vo-
laven juntes i que només es podien diferenciar
mitjangant mesures de la genitalia, un caracter

b T. sylvestris EZRMN295-08
T. sylvestris EZROMB90-08

63 ] T. sylvesiris EZRMN290-08
T. sylvestris EZRMN286-08

100 || - sylvestris EZROM337-08
T. sylvestris EZROMG92-08

T. sylvestris EZROMS559-08

84 ) T Sylvestris EZROM557-08

T. sylvesiris EZROMS56-08

T. sylvestris EZRMN291-08
4"”' T. sylvestris EZRVN293-08
T. sylvestris EZRMN292-08

65 T. sylvestris EZROME91-08
T. sylvestris EZRMN294-08
T. sylvestris EZROMS558-08
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100 de la morfologia interna molt
usat en entomologia. Aques-

80 -au tes especies s’han convertit
3 en un model emergent per a

A l'estudi de l'especiacié i s’han

60 3 publicat més de cent trenta
% articles cientifics sobre la

40 'L'r:‘ qliestio6 els darrers vint anys.
% Sorprenentment, s’acaba de

2 descobrir lexisténcia d’una

20 & altra espécie criptica dins

del que s'anomenava L. reali.
Aquesta nova especie, L. ju-
vernica, no es pot diferenci-
ar per morfologia externa ni
interna, només mitjangant el
DNA i el nombre cromosomic (fig. 4). Es trac-
ta , probablement, del primer cas conegut de
multiples capes de biodiversitat criptica, fet que
ens porta a reflexionar sobre quin percentatge
de la biodiversitat conté biodiversitat criptica
amagada. Aquesta pregunta és particularment
pertinent, atés que s’ha trobat diversitat crip-
tica fins i tot en un grup tan ben estudiat com
son les papallones europees. Quantes espécies
insospitades poden amagar els taxons investi-
gats pobrament? No hi ha estimacions fiables
en aquest sentit, i primer cal estudiar a fons un
grup ampli per poder fer extrapolacions més o
menys acurades.

Un altre exemple il-lustratiu fa referencia
a una de les papallones més comunes d’Euro-
pa, Polyommatus icarus, també coneguda per
blaveta comuna. Recentment, s’ha descobert
una especie criptica, P. celina o blaveta comu-
na africana, que la substitueix al nord d’Africa.
Un estudi ha reconstruit la historia evolutiva
d’aquesta parella d’espécies mitjangant técni-
ques moleculars (DNA mitocondrial i genomic)
i tecniques de morfometria geometrica. Mentre
que la morfometria lineal tradicional mesura

distancies, la morfometria geometrica permet
comparar formes estadisticament. Els resultats

2

han estat sorprenents. En primer
lloc, s’ha demostrat que les dues
espécies de blaveta comuna no
son espécies germanes, tot i que
s’assemblen molt. De fet, P. ica-
rus és evolutivament més propera
a altres especies. Aixo ens indica
que la biodiversitat criptica pot
ser fruit de caracters que es man-
tenen invariables durant milions
d’anys en alguns llinatges (plesio-
morfics) i de caracters d’origen
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L. sinapis

independent que convergeixen (homoplasics),
que conjuntament fan que dues espécies forca
allunyades evolutivament siguin indistingi-
bles als nostres ulls. Les genitalies també sén
extremament semblants, fins al punt que tan
sols s’han detectat diferéncies mindscules en
la forma, i en general la identificaci6 només és
segura mitjancant la seqiienciaci6 del DNA.
Curiosament, aquestes dues espécies tenen una
distribuci6 parapatrida, de manera que s’exclo-
uen matuament en l'espai. Una hipotesi que ex-
plicaria aquest fet és que les dues espécies no
disposen de mecanismes per distingir-se entre
si, pero els hibrids tenen problemes de fertilitat.
D’aquesta manera, qualsevol exemplar que ar-

ribi a una zona on habita l'altra espécie tindria
molt probablement descendéncia no fertil.

D’altra banda, aquest estudi també demos-
tra que P. celina té una distribucié molt més
amplia del que es creia (fig. 5). La blaveta co-
muna africana substitueix P. icarus en moltes
zones del sud de la peninsula Ibeérica, les illes
Balears, Sardenya i Sicilia, a més de les Cana-
ries. L'expansi6 cap al nord de P. celina va co-
mencar fa uns vuit-cents cinquanta mil anys,
quan aquesta espécie va colonitzar les Balears
i Sicilia des del nord d’Africa. Fa relativament
poc, ja al final del Plistoce, el llinatge de les Ba-
lears va colonitzar Sardenya, i I'africa, el sud de

O Leptidea sinapis

AFigura 4. Triplet
d’espécies criptiques dins del
genere Leptidea. Cap no es
pot identificar per morfologia
externa i només una (L. sinapis)
difereix en la morfologia interna
(genitalia). L. realii L. juvernica
només es poden distingir
mitjancant 'estudi del DNA o
del nombre cromosomic. En el
mapa s'indiquen les localitats
de les mostres estudiades que
han portat a descobrir el triplet
d’espécies.
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P Figura 5. Polyommatus
celina és una especie criptica
recentment descoberta dins de
la blaveta comuna P icarus.
So6n extremament similars tot i
no ser espécies germanes. En
el mapa s'indiquen les arees
de distribucié de totes dues
espécies, aixi com la historia
de I'expansio de P, celina cap
al nord.

P Figura 6. Polyommatus
fulgens era I'Gnica especie

de papallona endemica de
Catalunya, fins que el 2006
es va demostrar que una altra
especie del nord peninsular (P
ainsae) era una espécie falsa.
El resultat és que actualment
P, fulgens t¢ una distribucié
molt més amplia. En el mapa
es mostren les hipotesis
taxonomiques antiga i moderna.

@ P icarus

la peninsula Ibérica. Per tant, veiem que a les
illes Balears no hi viu una espécie comuna com
és P. icarus, sin6 un llinatge de P. celina d'un
gran interés només compartit amb Sardenya;
un exemple més de la importancia de coneixer
la biodiversitat genética per gestionar i conser-
var la natura adequadament.

Les noves técniques moleculars no solament
ens permeten detectar espécies criptiques, sind
que també ens poden servir per desemmasca-
rar espécies falses. Linica espécie de papallona
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endémica de Catalunya era Polyommatus ful-
gens, una bonica papallona blau cel amb ales
anteriors vellutades (fig. 6). Aquesta espécie va
ser descrita 'any 1925 per 'entomoleg Ignasi de
Sagarra, germa del famos escriptor Josep Ma-
ria de Sagarra. Una altra especie de color més
pallid i amb una ratlla blanca al revers de les
ales ben marcada, P. ainsae, es va descriure poc
després en altres zones del nord de la penin-
sula Ibérica. Estudis genétics i del nombre de
cromosomes han demostrat que totes dues so6n
en realitat la mateixa espécie. Per tant, P. ful-
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gens, que és el nom més antic, passa ara a ano-
menar ambdues entitats i P. ainsae passa a ser
considerada una especie falsa. Podriem dir que
Catalunya ha exportat la seva tinica papallona
endémica.

Aquest tipus de reorganitzacions de la sis-
tematica comporten un treball minuciés que
s’ha d’afegir a la tasca descriptiva, pero que és
necessari per entendre la diversitat i saber que
hem de protegir. Si la feina pendent per arribar
a coneixer en profunditat les papallones d’Euro-
pa encara és enorme, la que requereixen altres
regions del planeta o altres grups taxonomics és
ingent. Si bé les tecniques moleculars ens aju-
den, també tenen un efecte multiplicador del
repte, ja que ens mostren noves capes de biodi-
versitat i ens plantegen preguntes més subtils.
Aquest és el cami de la ciéncia. |
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