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RESUM

Els lepidosaures son el superordre que inclou major nombre d’especies de réptils
amenacades 1, a més, el seu risc d’extincid és susceptible d’augmentar encara més en un
futur imminent perqué son especialment vulnerables als canvis en 1’ambient, sobretot per
I’accié antropica i el canvi climatic. La diversitat genética permet I’adaptacié de les
espécies envers els canvis en les condicions ambientals i pot determinar la resposta
evolutiva de moltes especies amenacades. En aquest treball, s’ha avaluat la relacio entre
la diversitat genética i I’estat de conservacio dels lepidosaures mitjangant la revisio de
105 articles cientifics, publicats des del 1998 fins al 2018 i indexats a la Web of Science,
en els qué s’havien realitzat estudis de diversitat genética en loci microsatél-lits. S’han
obtingut dades de 97 espécies de lepidosaures, principalment dels subordres Lacertilia i
Serpentes, i s’han comparat variables de diversitat al-lélica i heterozigosi entre les
categories de 1’estat de conservacio i 1’estat d’amenaga determinat per la UICN. Els
resultats mostren que en ambdos subordres el percentatge d’espécies amenagades
estudiades supera a la proporcid d’espécies amenagades descrites per la UICN. L’esforg
de treball en el laboratori (nombre de loci) és major en I’estudi de les espécies
amenacades, potser per a compensar la dificultat de trobar-les durant el treball de camp.
Les espécies llistades en les categories no amenacgades (NT, LC) tendeixen a mantenir-se
estables, mentre que les incloses en les categories amenacgades (CR, EN, VU) presenten
reduccions poblacionals. Les espécies amenagades d’Squamata i de Lacertilia solen
presentar nivells de diversitat al-lélica i heterozigosi significativament inferiors que les
no amenacades i, per tant, major risc d’extincio. Aixi, la mitjana del nombre d’al-lels en
les espécies no amenacades de Lacertilia és de 8,879+4,454 i és de 6,44+4,725 en les
amenacades. També presenten una mitjana d’Ho de 0,634+0,122 en les no amenagades,
de 0,488+0,199 en les amenagades, i una mitjana d’He de 0,682+0,139 en les no
amenacades, significativament superiors als de les amenacades (0,535+0,237). Aquestes
diferencies no han sigut tant aparents entre les especies de Serpentes, pero en aquest

subordre el nombre d’espécies revisades en algunes categories d’amenaga era molt baix.
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RESUMEN

Los lepidosaurios son el superorden que incluye mayor nimero de especies de reptiles
amenazadas y, ademas, su riesgo de extincion es susceptible de aumentar ain mas en un
futuro inminente porque son especialmente vulnerables a los cambios en el ambiente,
sobre todo por la accion antropica y el cambio climatico. La diversidad genética permite
la adaptacion de las especies hacia los cambios en las condiciones ambientales y puede
determinar la respuesta evolutiva de muchas especies amenazadas. En este trabajo, se ha
evaluado la relacién entre la diversidad genética y el estado de conservacion de los
lepidosaurios mediante una revision de 105 articulos cientificos, publicados desde el 1998
hasta el 2018 e indexados en la Web of Science, en los que se habian realizado estudios
de diversidad genética en loci microsatélites. Se han obtenido datos de 97 especies de
lepidosaurios, principalmente de los subordenes Lacertilia y Serpentes, y se han
comparado variables de diversidad alélica y heterocigosis entre las categorias del estado
de conservacion y el estado de amenaza determinado por la UICN. Los resultados indican
que en ambos subdrdenes el porcentaje de especies amenazadas estudiadas supera a la
proporcion de las especies amenazadas descritas por la UICN. El esfuerzo de trabajo en
el laboratorio (nimero de loci) es mayor en el estudio de las especies amenazadas, quizas
para compensar la dificultad de encontrarlas durante el trabajo de campo. Las especies
listadas en las categorias de no amenaza (NT, LC) tienden a mantenerse estables, mientras
que las incluidas en las categorias de amenaza (CR, EN, VU) presentan reducciones
poblacionales. Las especies amenazadas de Squamata y de Lacertilia suelen presentar
niveles de diversidad alélica y heterocigosis significativamente inferiores que las no
amenazadas Yy, por lo tanto, mayor riesgo de extincién. Asi, la media del nimero de alelos
en las especies no amenazadas de Lacertilia es de 8,879+4,454 y de 6,44+4,725 en las
amenazadas. También presenta una media de Ho de 0,634+0,122 en las no amenazadas,
de 0,488+0,199 en las amenazadas, y una media de He de 0,682+0,139 en las no
amenazadas, significativamente superiores a los valores de las amenazadas
(0,535+0,237). Estas diferencias no han sido tan aparentes entre las especies del suborden
Serpentes pero en este suborden el nimero de especies revisadas en algunas categorias de

amenaza era muy bajo.
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ABSTRACT

Lepidosaurs are the superorder that includes the largest number of threatened reptile
species and their extinction risk is sensitive to rise even more in a close future because
they are especially vulnerable to environmental changes as a result of anthropic action
and climate change. Genetic diversity allows adaptation of species to environmental
changes and can determine the evolutionary response of many threatened species. This
work has evaluated the relation between genetic diversity and conservation status of
lepidosaurs through a review of 105 scientific articles, published since 1998 until 2018
and indexed in the Web of Science, in which genetic diversity studies at loci
microsatellites. Recovered data on 97 species of lepidosaurs, basically of the suborders
Lacertilia and Serpentes, have ben used to compare variables about allelic diversity and
heterozygosis between the categories of conservation status determined by IUCN. The
results show that in both suborders the percentage of threatened species studied exceed to
the proportion of threatened species described by IUCN. The laboratory effort (number
of loci) is greater in the study of threatened species, maybe to compensate the difficulty
to capture threatened species during the field work. The species listed on lower risk
categories (NT, LC) tend to remain stable in population sizes, but species included in
threatened categories (CR, EN, VU) show a reduction of population size. Threatened
species of Squamata and Lacertilia have significantly lower levels of allelic diversity and
heterozygosity than non-threatened species and, consequently, higher extinction risk. So,
the average of number of alleles in non-threatened species of Lacertilia is 8.879+4,454
but 6.44+4.725 in non-threatened species. The average Ho was 0.634+0,122 in non-
threatened species and 0,488+0,199 in threatened, and the average of He (0.682+0,139)
in non-threatened was significantly higher to the values of threatened ones (0.535+0,237).
These differences haven’t been so apparent between the species of Serpentes but in this
suborder the number of studied species in some threatened categories was very low.
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INTRODUCCIO
Els lepidosaures i el seu estat de conservacio

Els reptils (Reptilia) son la classe que aporta major diversitat als vertebrats terrestres.
Aquesta classe conté espécies de dos grans grups: els anapsids (Anapsida) i els diapsids
(Diapsida). Els anapsids inclouen 1’ordre de les tortugues (Testudines), mentre que en els
diapsids s’engloben 1’ordre dels cocodrils (Crocodylia) i el superordre dels lepidosaures
(Lepidosauria). Els lepidosaures actuals consten dels reptils amb major éxit evolutiu
(Apesteguia 2007) i es divideixen en 1’ordre dels rincocéfals (Rhynchocephalia) i en el
dels escatosos (Squamata). Els escatosos abracen tres subordres: els sauris o sargantanes
(Sauria o Lacertilia), els ofidis o serps (Ophidia o Serpentes) i els amfisbénids
(Amphisbaenia) (Uetz & Hosek 2019).

Els rincocefals només tenen representants vius en el subordre dels esfenodonts
(Sphenodontida), concretament a la familia dels esfenodontids (Sphenodontidae) i del
génere Sphenodon (Uetz & Hosek 2019). Son fossils vivents que es troben a I’arxipélag
de Nova Zelanda i es coneixen vulgarment com a tuatares (Apesteguia 2007). Al 1990,
es van fer investigacions amb al-lozims que semblaven indicar que existien dues especies
d’aquest subordre, Sphenodon punctatus i Sphenodon guntheri (Daugherty et al 1990),
pero investigacions més recents, fetes amb DNA mitocondrial i nuclear, indiquen que
probablement ambdds taxons son una Unica espécie (Hay et al. 2010). La Llista Vermella
d’Espécies Amenacgades de la UICN I’ha categoritzat com a espécie de risc minim i, per
tant, no esta amenacada (Hitchmough 2019). Aquesta llista classifica les espécies segons
el seu estat de conservacio en 9 categories (Figura 1). La categoria d’«extinta» (EX)
s’assumeix quan es té la certesa que I’tltim individu de 1’espécie ha mort perque estudis
exhaustius no n’han registrat cap exemplar. Esta «extinta en estat salvatge» (EW) quan
només es té coneixement d’individus vius en cultius, en captivitat o com a poblacions
naturalitzades molt allunyades del seu rang de distribucié historic. Hi ha 3 categories en
les quals es considera que I’espécie esta amenagada en estat salvatge i que, segons el risc
d’extincid decreixent, son: en «perill criticy» (CR) quan s’encara a un risc d’extincid
extremadament elevat, en «perill» (EN) quan té un risc d’extincid6 molt elevat i
«vulnerable» (VU) quan s’enfronta a un risc d’extincio elevat. Es considera com a
«gairebé amenagada» (NT) quan no s’ha qualificat com a CR, EN o VU pero és probable
que en un futur proper s’inclogui com a tal. Es diu que una espécie té «risc minim» (LC)

quan no compleix els criteris d’avaluacié de la UICN per a classificar-la a cap de les
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categories anteriors. L’estat d’amenaga de baix risc 0 no amenagcat es considera en totes
aquelles especies assumides comaNT i LC. Es cataloga com a «dades insuficients» (DD)
quan manca informaci6 per a fer una avaluaci6 del seu risc d’extincio o falten dades
d’abundancia i/o distribucié de I’espécie. Finalment, es declara «sense avaluar» (NE)

quan el seu estat de conservacio no ha estat avaluat per la UICN (UICN 2017).

Extinto en Estado Silvestre (EW) 1

Categorias Amenazadas

-+ EnPeligro (EN) |3 | e

|

|

Datos adecuados |
| : Extincion

|

|

|
|
|
1
|
| L Vulnerable (VU)

- —————————————— — — —— — —— )

Evaluadas ———— Casi Amenazado (NT)

—— Preocupacion Menor (LC) (—5

Todas las especies

Datos Insuficientes (DD)

No Evaluados (NE)

Figura 1. Classificacio de les categories de l'estat de conservacié de les espécies segons la UICN (font UICN 2017)

El nombre total d’espécies de réptilscanvia continuament perqué se’n descobreixen de
noves, es classifiqguen en categories taxonomiques diferents o es reconsideren dues
especies —0 més- com la mateixa espécie (sinonimia) (Uetz, 2019). Els reptils son una de
les classes de vertebrats menys avaluades per la UICN, només superada pels peixos
(Taula 1). Malgrat aix0, el 18% d’espécies de réptils estan amenagades segons la UICN,

essent la tercera classe de vertebrats amb més risc.
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Taula 1. Nombre d’espécies descrites, avaluades i amenagades de les classes de vertebrats a [’any 2019.
Font: IUCN 2019

Nombre Percentatge
. Nombre d'especies Nombre Percentatge
estimat B BRSNS R
Vertebrats despacies d'especies avaluades d'especies d'espécies
q pe avaluades  respecte les amenacades amenacades
escrites .
descrites
Reptils 11050 7829 71% 1409 18%
Amfibis 8104 6794 84% 2200 32,38%
Ocells 11147 11147 100% 1486 13,33%
Mamifers 6495 5850 90% 1244 21,26%
Peixos 35315 19199 54% 2674 13,93%

Segons Bohm et al. (2013), els cocodrils i les tortugues son els ordres dels réptils amb
una riquesa d’espécies menor, pero la majoria en algun grau d’amenaga (Taula 2). Els
lepidosaures abracen el major nombre d’especies de reptils (més del 95%) i el 88,71%
d’espécies de réptils amenagats son lepidosaures. El subordre Lacertilia és en el que hi
ha més proporcié d’especies descrites i, a dins del superordre dels lepidosaures, també és

el que té més especies amenacades.

Taula 2. Nombre d’espécies descrites i percentatge d’especies amenagades dels ordres i subordres dels
reptils. Estan indicats en negreta els ordres que pertanyen al superordre Lepidosauria.

Nombre d'especies

Taxonomia descrites Espéecies amenacades (%)
Rhynchocephalia 1 0
Amphisbaenia 181 7,1
Lacertilia 5537 21,2
Serpentes 3346 11,7
Crocodylia 24 75
Testudines 323 51,2
Total (Reptilia) 9413 18,9

Els lepidosaures tenen un paper important en els ecosistemes perqué hi ha depredadors,
preses, herbivors, dispersors de llavors i comensals. Algunes especies son bioindicadores
de I’estat ambiental. Les amenaces principals a les quals s’enfronta aquest superordre son
les catastrofes naturals i les derivades de 1’acci6 antropica, com la pérdua i degradacid de
I’habitat, el comer¢ il-legal d’especies, la introduccid d’espécies invasores o la
desforestacio. La seva vulnerabilitat es deu, sobretot, al fet que solen especialitzar-se a
un tipus concret de sol i a la seva poca capacitat de dispersio, ja que solen tenir uns rangs

de distribucio molt més limitats que els mamifers, els ocells o altres classes taxonomiques
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(revisat a Bohm et al. 2013). A més d’aix0, cal emfatitzar ’amenaga que comporta el
canvi climatic pels lepidosaures a causa de les limitacions termoreguladores derivades de
la seva condicio com a animals ectoterms, ja que els canvis en la temperatura ambiental i
la insolacio els influeix tant en processos fisiologics com etologics. L’alteracio en el
regim pluviometric, les sequeres prolongades o temperatures extremes els poden alterar
el rendiment reproductiu i el periode de gestacid. Per exemple, hi ha diverses especies de
lepidosaures, com les tuatares, que son termo-dependents per la determinacio del sexe i,
per tant, una hipotética alteracioé en la proporcid de sexes incrementaria el risc d’extincio
de I’especie en qiiestio (Diele-Viegas & Rocha 2018). Aixi, doncs, I’estat de conservacio
dels lepidosaures és sensible de canviar a categories de major preocupacio i el seu perill

d’extincid podria augmentar en un futur immediat.

Diversitat genetica en la conservacio

La diversitat biologica és un terme molt ampli que defineix el grau de varietat de la natura.
La UICN Ila subdivideix en tres nivells: diversitat genetica, diversitat d’espécies i
diversitat d’ecosistemes. La diversitat genética es defineix com la suma total de la
informacié genetica continguda en els gens dels individus de plantes, animals i
microorganismes que habiten la Terra (McNeely et al. 1990). Aquesta diversitat resulta
de les diferéncies en les seqiiéncies de DNA entre individus d’una poblacié o entre
espécies (Griffiths et al. 2000). La variacio genética i els polimorfismes contribueixen a
la viabilitat i al potencial evolutiu de les poblacions naturals perqué permeten adaptar-se
als canvis ambientals o a les catastrofes naturals, com les epidémies o les sequeres
(Jamieson et al. 2008). Aixi, doncs, és necessaria per a la resposta evolutiva davant de
situacions adverses com les qué s’encaren moltes de les espécies amenagades. Els nivells
baixos de diversitat genética se solen relacionar amb un éxit reproductiu inferior (Wang
et al. 2019) perqué disminueixen I’eficiéncia biologica o fitness, la resiliéncia i el
potencial evolutiu a llarg termini de les especies. Per conseglient, per a que una especie
sobrevisqui a llarg termini no només s ’han de conservar els seus individus, sind també¢ la

seva diversitat genética (Markert et al. 2010).

Les espécies amenacades han patit una disminucié sobtada o gradual en el seu nombre
d’individus 1, en ser poblacions de mida petita, son més propenses a I’endogamia. Aquest
fenomen comporta una pérdua immediata d’eficiéncia biologica perque afavoreix

I’homozigosi per a gens deleteris i, a causa d’aixd, es redueixen les probabilitats de
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supervivencia i reproduccié (Zhang et al. 2002). També son especialment vulnerables a
la deriva génica, un mecanisme evolutiu que canvia les freqiiencies al-l¢liques d’una
poblaci6 a I’atzar al llarg de les generacions 1 que comporta la pérdua d’alguns al-lels,
fins i tot aquells que podrien ser beneficiosos. Tant I’endogamia com la deriva tenen un
potencial impacte negatiu en moltes de les espécies amenagades, pero els seus efectes
solen ocorrer a una escala de temps molt més amplia que els efectes ecologics, motiu pel

qual sén molt més dificils de detectar (Jamieson et al. 2008).

Hi ha diversos parametres que permeten mesurar la diversitat genética d’una poblacio.
Un dels més usats ¢és la diversitat al-1¢lica, que indica el nombre d’al-lels diferents que hi
ha per locus; com més alt és, més variacid genetica té la poblacié (Foulley & Ollivier
2006). També es poden aplicar estimadors del nombre d’al-lels, com ara el nombre efectiu
d’al-lels o la riquesa al-l¢lica. L heterozigosi €s la condicié d’un individu de tenir dos
al-lels diferents en un locus i nivells baixos poden deure’s a mides poblacionals petites,
una pressio del medi molt elevada en poblacions tancades, a I’endogamia o a una
immigracié minima o nul-la de material genétic nou i fora a dins de les poblacions
(Frankham, 1996; Carion et al. 2006). Es pot mesurar com 1’heterozigosi observada (Ho)
a la poblaci6 i I’heterozigosi esperada (Hg) en la poblacié en condicions d’equilibri de

Hardy-Weinberg.

Els microsatél-lits com a eina molecular per a estimar la diversitat genetica

Els microsatél-lits, també coneguts com a repeticions curtes en tandem (STR), seqliencies
Uniques de repeticions (SSR) o polimorfismes de longitud Unica, son sequéncies
relativament curtes de DNA (d’1 a 6 nucleotids) repetides en tandem. Els loci
microsatel-lits solen ser altament polimorfics, amb molts al-lels que s’hereten de manera
codominant (Litt & Luty 1989) i poden arribar a segregar fins a 20 al-lels en poblacions
naturals (Unruh & Woolley 1999). Cadascuna de les copies dels fragments de DNA esta
flanquejada per seqléncies Uniques i gracies a aixo, es poden analitzar mitjancant
I’amplificacié per PCR (Shackell et al. 2005). Els fragments amplificats per PCR solen
tenir una longitud total d’entre 90 i 400 parells de bases i les mides diferents son els al-lels
del locus del microsatél-lit donat (Hoy 2013). Es troben tant en procariotes com en
eucariotes i estan distribuits ampliament per tot el genoma (Vieira et al. 2016). Aquest
marcadors es consideraven fenotipicament neutres perqué la majoria es troben a regions

no codificants del DNA (Hoy 2013). Nogensmenys, estudis recents n’han trobat en
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regions codificants (Vieira et al. 2016), les quals poden estar sota seleccié natural (Gotz
& Von der Heyden 2014). Aixo suggereix que alguns microsatel-lits poden tenir un rol
en I’adaptacio de les espécies al llarg de les generacions (Vieira et al. 2016). A diferencia
d’altres marcadors genetics, com el DNA mitocondrial, presenten taxes de mutacions
elevades que faciliten informacid sobre processos genétics recents i resulten Gtils per a
estudiar la variacid6 genetica i1 ’estructura de les poblacions naturals d’especies

amenacades (Schlotterer 2000).

Objectives

The main objective of this degree's final project is to compare the amount of genetic
diversity at microsatellite loci between threatened and non-threatened species of

lepidosaurs, based on a review of available scientific papers on species of this superorder.

MATERIALS | METODES
Cerca d’informacié bibliografica

Per a comparar els nivells de diversitat genética d’especies amenagades 1 no amenacades
de lepidosaures es va recopilar informaci6 a partir d’estudis previs d’espécies d’aquest
superordre. Es van identificar estudis que haguessin usat els microsatél-lits com a
marcadors genetics perque s’utilitzen sovint en la descripci6 de la diversitat genética en
les poblacions naturals i abunden els estudis que els han emprat. Els treballs cientifics es
van cercar a la plataforma de bases de dades de publicacions cientifiqgues anomenada Web
of Science (https://apps.webofknowledge.com). La via d’accés pels centres de recerca
espanyols a dita plataforma és la Fundacié Espanyola per a la Ciéncia i la Tecnologia
(FECYT). Es va fer la cerca basica de publicacions a totes les bases de dades amb tres
temes com a filtre: Lepidosauria, “genetic diversity” i microsatellites. Com que 1’estudi
es va iniciar abans d’acabar I’any 2019, es va acotar la cerca per a qué només sortissin els
estudis publicats fins al 2018. Per a cadascun dels treballs recollits, es va obtenir
informacio referent a variables que es van considerar d’interés sobre ’autoria (any de
publicaci6 i de realitzacio del treball, nom i nacionalitat dels autors i titol de 1’estudi),
I’espécie, la zona estudiada, 1’esfor¢ de camp i1 de laboratori del treball (nombre
d’individus, de poblacions i de loci) i els indexs de diversitat genética (nombre efectiu
d’al-lels, nombre d’al-lels, riquesa al-lelica, heterozigosi observada i heterozigosi

esperada).

10



TFG Marta Major Munich

Els estudis d’accés restringit des de la Universitat de Girona no es van poder consultar i
aquells que no contenien informacio de diversitat genetica de cap especie de lepidosaure
es van excloure. Tanmateix, es van descartar aquells que proporcionaven informacio
sobre poblacions captives o invasores, ja que podrien ser poc representatius dels nivells
de diversitat genética dels lepidosaures en estat salvatge. En els estudis en qué s’havia
recopilat informacid de dues o més espécies, es van anotar les variables de cadascuna
d’elles de manera independent. Quan diversos treballs havien analitzat les variables
d’esforg i els indexs de diversitat genetica de poblacions de la mateixa espécie de
lepidosaure, es van fusionar les dades, sumant el nombre d’individus i de poblacions i

fent la mitjana de la resta de variables de diversitat genética.

Estat de conservaci6

El grau d’amenaga de cadascuna de les especies i subespecies analitzades en els treballs,
es va determinar segons 1’estat indicat a la base de dades de la Llista Vermella de la UICN
(https:/www.iucnredlist.org). Es va compilar informacié sobre la taxonomia de les
espécies (ordre, subordre i familia) per a facilitar la cerca de I’espécie a la base de dades
de la UICN. L’estat de conservacio és molt variable i es revisa periodicament i, a causa
d’aixo, la UICN ha canviat la categoria d’algunes de les espécies, podent-se consultar els
canvis de categoria que hi ha hagut a cadascuna d’elles al llarg dels anys. En aquest treball
es va considerar la categoria de la UICN (LC, NT, VU, EN o CR) en qué estava
classificada cadascuna de les espécies I’any en que els autors les van analitzar. A partir
de I’estat de conservacid també es va incloure una variable binaria sobre I’estat d’amenaca
0 risc, considerant-se una espécie no amenacada quan estava a la categoria de LC o NT i
amenacada quan constava com a VU, EN o CR. Finalment, es va anotar la tendéncia
poblacional, podent ser decreixent, estable, creixent, desconeguda o sense especificar.
Alguns dels lepidosaures no sortien a la base de dades de la UICN. En aquests casos, es
van buscar al cataleg d’espécies Catalogue of Life (catalogueoflife.org) possibles
sinonimies. Aquest cataleg és un index global d’espécies i consisteix en una llista tinica
de verificacio integrada d’especies i de jerarquia taxonomica sobre més d’1,8 milions
d’espécies (Roskow et al 2019). Per tant, es va usar per a comprovar si el nom cientific
de I’espécie en el treball i que no es trobava a la Llista Vermella de la UICN tenia

sinonims acceptats per a buscar-los novament a dita llista amb aquest nom alternatiu.
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Analisis estadistics

Per a comprovar si la distribucié de les espécies analitzades geneticament en les 5
categories UICN (LC, NT, VU, ENi CR) era igual en els subordres Lacertilia i Serpentes,
es va aplicar el test de khi-quadrat. Aquest test també es va aplicar per a detectar
diferéncies entre aquest dos subordres en el nombre d’especies no amenagades (NT i LC)
i en les amenacades (CR, EN i VU) i en les tendencies poblacionals (decreixent, estable,
creixent, desconeguda i sense especificar). Per a comparar si 1’esforg de treball (nombre
d’individus, de poblacions i de loci) i la diversitat genetica (nombre efectiu d’al-lels,
nombre d’al‘lels, riquesa al-l¢lica, heterozigosi observada i1 esperada) presentaven
diferencies entre les espécies de les 5 categories UICN, es van proposar ANOVAs
unifactorials si aquestes variables complien els suposits de normalitat de les dades i
d’homogeneitat de les variancies. Alternativament, es va proposar el test no-parametric
de Kruskal-Wallis en aquelles que no complien el suposit de normalitat i el test de Welch
en aquelles que no complien el suposit d’homoscedasticitat. També es van utilitzar
aquests tests per a veure si hi havia diferencies en agrupar les categories de la UICN
segons |’estat d’amenaga o risc de les especies (no amenagada 1 amenagada). Aquestes
analisis es van aplicar tant en les 96 espécies d’Squamata com en els subordres Lacertilia
I Serpentes independentment, excloent les dades del subordre Sphenodontida de totes
elles perquée només consta d’una espécie. En els casos en que es va determinar que
existien diferéncies significatives, es va fer una prova post-hoc per a identificar quines de
les 5 categories de la UICN diferien. Per a les variables analitzades amb ANOVA es va
realitzar la prova de Tukey, per a les qué s’havien analitzat amb Kruskal-Wallis es va
aplicar la prova de Dunn i per les analitzades amb el test de Welch es va fer el test T3 de
Dunnet. Totes aquestes analisis es van fer amb el paquet estadistic R-Studio (RStudio
Team 2018).

Reflexio etica

Per a dur a terme aquest treball, la metodologia va consistir en I’analisi i revisi6 de la
recopilacio de totes les dades bibliografiques disponibles a la Web of Science i, per tant,
no es va necessitar manipular ni tractar nous animals per avaluar si la diversitat genética
en espécies de Lepidosaures esta relacionada amb el seu grau d’amenaga. Aquests tipus
d’estudis, on es revisen totes les dades disponibles en base a treballs previs, estan sovint

limitats per 1’objectiu singular de cada treball, perd permeten fer un meta-analisis de les
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seves dades per avaluar noves hipotesis com les plantejades en aquest treball. A més, en
certa manera, s’evita el risc de subjectivitat en la seleccid d’estudis rellevants que tenen
les recessions bibliografiques, algunes vegades afectades pels interessos subjectius i idees
preconcebudes dels autors. Els criteris de seleccié d’articles cientifics aplicats en aquest
treball van ser simplement la seva disponibilitat per ésser consultats des de la UdG, aixi,
no es van incloure o excloure estudis basats en la direccié de manifestar que les especies

amenacades de Lepidosaures presenten menor diversitat genética.

RESULTATS
Selecci6 de treballs bibliografics

La cerca amb els termes Lepidosauria, “genetic diversity ” i microsatellites a la base de
dades de la WOS va detectar 134 articles cientifics, publicats en el periode 1998-2018.
D’aquests, 29 articles no eren accessibles o no tenien informacio6 sobre dades poblacionals
de diversitat genética de lepidosaures. En els 105 treballs restants, es van trobar dades per
13 espécies en captivitat i 1 invasora, que van ser descartades per prosseguir amb I’analisi
només de poblacions natives. També es van detectar 22 espécies repetides i es van agrupar
les dades sobre les variables numériques d’esfor¢ 1 de diversitat genetica. Un cop fet
aquest triatge es van obtenir dades sobre 104 espécies pero 7 no havien estat avaluades
per la UICN. D’aquesta manera, aquest treball es basa en 97 espécies diferents de
lepidosaures, 62 de les quals pertanyen al subordre dels Lacertilia i 34 al de Serpentes.
També es van obtenir dades sobre la tuatara, Unica espécie del subordre Sphenodontida,
que actualment la UICN considera com una espécie de baix risc (LC) . A partir d’aquest
resultat, I’estudi se centrara en les 96 espécies de Lacertilia i Serpentes (ordre Squamata)
perque no es va detectar cap treball sobre especies del subordre Amphisbaenia i no es va
tenir en compte el subordre Sphenodontida perqué una sola espécie no permet establir
comparacions amb la resta de subordres. De les 96 especies d’Squamata, se’n van
identificar 59 en «risc minim» (LC), 7 «gairebé amenacades» (NT), 14 «vulnerables»
(VU), 9 «en perill» (EN) i 7 en «perill greu» (CR). La majoria estan considerades en «risc
minim» (LC), principalment en el subordre Serpentes (Figura 2). En aquest subordre, dels
34 Serpentes analitzats no n’hi ha cap que estigui dins de la categoria «perill critic», on
si que es troben 7 espécies de Lacertilia. Nogensmenys, el nombre d’espécies analitzades
a cadascuna d’aquestes 5 categories de la UICN dels dos subordres no semblen ser

estadisticament diferents (2 = 6,2281, df = 4, P = 0,1827). Quan s’agrupen les categories
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en no amenacades i amenacades, el 31% de les espécies analitzades estan amenacades.

La proporcié augmenta al 39% en les sargantanes i és només d’un 18% a les serps, pero

aquestes diferéncies tampoc son significatives (2 = 3,6068, df = 1, P = 0,0575). Segons

la informaci6 disponible a la Llista Vermella d’Especies Amenacades de la UICN, el 60%

de les espécies que s’han analitzat dins les categories no amenagades presenten

poblacions estables (Figura 3). Un percentatge semblant de les qué s’inclouen a una

categoria d’amenacada estan experimentant un decreixement en les mides poblacionals.

En conjunt, s’observen diferéncies significatives entre la tendéncia poblacional i el risc

d’amenaga (y®> = 22,537, df = 4, P = 0,0002).
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Figura 2. Estat de conservacio de les 96 espécies de I’ordre Squamata i dels subordres Lacertilia i Serpentes segons el
percentatge relatiu d’espécies que pertanyen a cadascuna de les categories de la UICN: «risc minim» (LC), «gairebé
amenacada» (NT), «vulnerables» (VU), «en perill» (EN) i «en perill greu» (CR)
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Figura 3. Tendéncia poblacional (decreixent, creixent, estable, desconeguda i sense especificar) de les 96 espécies
d’Squamata segons el percentatge relatiu d’espécies que pertanyen a cadascun dels 2 estats d amenaga: no amenagada

i amenacada.
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Esforg realitzat en els treballs segons I’estat de conservacio de les espécies

Nombre de poblacions

Tots els treballs indicaven el nombre de poblacions analitzats per les 96 especies de
I’ordre Squamata. Aquesta variable no va seguir una distribucié normal a cap de les 5
categories de la UICN, essent el test de Shapiro-Wilks significatiu en CR (W = 0,58453,
P =0,0002), EN (W = 0,71622, P = 0,0022), VU (W = 0,79, P = 0,0038), NT (W =
0,62216, P =0,0005) i LC (W =0,62413, P << 0,0001). Per aquest motiu, es va fer servir
el test no-paramétric de Kruskal-Wallis per a comparar aquesta variable d’esfor¢ de
treball entre les categories UICN. Tot i tenir un rang més gran en la categoria LC (Figura
4), no es van detectar diferéncies significatives en el nombre de poblacions analitzades
per a les especie de Squamata segons la seva classificacio en les categories d’amenaca de
la UICN (x? = 3,5618, df =4, P =0,4685). Les 5 categories de la UICN tampoc van
presentar diferéncies significatives en el nombre de poblacions a dins dels subordres
Lacertilia (y* = 4,9278, df =4, P =0,2948) ni a Serpentes (x> = 0,33578, df =3,P =
0,9532).

Quan es van agrupar les categories de la UICN segons I’estat d’amenaga, essent no
amenacada o0 amenacada (Figura 5), tampoc es van detectar diferencies en el nombre de
poblacions analitzades en els estudis d’especies dins d’aquestes dues categories en els
Squamata en general (2 = 2,5066, df =1, P =0,1134) ni en els Serpentes (y2 = 0,1027,
df =1, P =0,7486). Pero dins del subordre Lacertilia es va veure que les poblacions
analitzades en espécies a dins de la categoria de no amenagada era superior (2= 3,9367,
df =1, P =0,0472).
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Figura 4. Nombre de poblacions analitzades dins de les 96 especies de Squamata distribuides segons la seva categoria
de la UICN
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Figura 5. Nombre de poblacions analitzades dins de les 96 espécies de [’ordre Squamata i dels subordres Lacertilia i
Serpentes distribuides segons el seu estat d’ amenaga

Nombre de loci

També tots els treballs indicaven el nombre de loci utilitzats. Aquesta variable no va
seguir una distribucié normal en 2 de les 5 categories de la UICN, havent-hi diferencies
significatives en NT (W = 0,57162, P = 0,0001) i LC (W = 0,94024, P = 0,0061).
Novament es va decidir fer I’analisi de la variable amb el test no-parameétric de Kruskal-
Wallis. Segons aquest test, el nombre de loci analitzats per especie de Squamata estaria
relacionat amb la categoria UICN (2= 12,21, df = 4, P = 0,0159). El test post-hoc de
Dunn va detectar que les diferencies principals en el nombre de loci es trobaven entre les
categories CR i NT (Z = 3,12089, P-adjusted = 0,0180). Semblaria que els treballs que
estudien espécies dins la categoria CR treballen en un major nombre de loci (Figura 6).
No es van trobar diferencies significatives en el nombre de loci en el subordre Lacertilia
(2 =7,9571, df =4, P =0,0932) ni en el de Serpentes (y? = 6,0153, df =3, P =0,1109).

Quan les especies de Squamata s’agrupen en només 2 nivells segons 1’estat d’amenaga,
(no amenacada i amenacada, Figura 7), també el nombre de loci analitzats en les espécies
amenagcades resulta ser superior (% = 6,5097, df = 1, P = 0,0107) en aquesta variable,
basicament pels resultats obtinguts en els Lacertilia (x> = 6,4274, df =1, P = 0,0112), ja
que no hi havia diferéncies en el de Serpentes (32 = 0,1019, df =1, P = 0,7496).
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Figura 6. Nombre de loci analitzats dins del les 96 especies de Squamata distribuides segons la seva categoria de la
UICN
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Figura 7. Nombre de loci analitzats dins de les 96 espécies de I’ordre Squamata i dels subordres Lacertilia i Serpentes
distribuides segons el seu estat d’amenaga

Nombre d’individus

En aquest cas, només 93 de les 96 espécies tenien indicat el total d’individus analitzats.
Aquesta variable no va mostrar distribuciéo normal en 4 de les 5 de les categories de la
UICN, essent el test de Shapiro-Wilks significatiu en EN (W = 0,81708, P = 0,0319), VU
(W = 0,71347, P = 0,0005), NT (W = 0,75871, P = 0,0156) i LC (W = 0,7312,
P << 0,0001). Novament es va fer servir el test no-parameétric de Kruskal-Wallis per a
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comparar aquesta variable d’esforg entre les categories UICN i els subordres de Lacertilia
i Serpentes. El nombre d’individus analitzats per espécie dels Squamata revisats no va
presentar diferéncies significatives segons la categoria de la UICN (yx? = 1,9516, df =4,
P =0,7447). Tampoc es van detectar diferéncies significatives en el nombre d’individus
analitzats en el subordre Lacertilia (% = 1,6307, df =4, P =0,8033) ni en el de Serpentes
(x? =1,6795, df =3, P =0,6415). En aquest cas, les agrupacions segons els 2 nivells
d’amenaga tampoc van indicar diferéncies significatives en global d’Squamata (x? =
0,16889, df =1, P = 0,6811), tot i que alguns estudis amb espécies no amenacades
arriben a nombres molt alts (Figura 8). Tampoc es van detectar diferéncies significatives
ni en el subordre Lacertilia (x> = 0,7873, df =1, P =0,3749) ni en el Serpentes (x? =
0,1654, df =1, P =0,6842).
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Figura 8. Nombre d’individus analitzats dins de les 93 espécies de Squamata estudiades per aquesta variable
distribuides segons la seva categoria de la UICN

Nivells de diversitat genética
Diversitat al-lélica

En els treballs analitzats, es van detectar 3 variables per a indicar la diversitat en el nombre
d’al-lels de les especies estudiades: el nombre d’al-lels, la riquesa al-lelica i el nombre
efectiu d’al-lels. Només en 14 especies de les 96 es van obtenir dades del nombre efectiu
d’al-lels, una d’elles categoritzada com a CR, una altra com a VU, unames a NT i la resta
com a LC. L’aplicacié d’un test de Kruskal-Wallis per a comparar les 2 espécies
categoritzades com a amenacades respecte les 12 no amenagades no va detectar
diferéncies significatives (3?> = 0,5333, df = 1, P = 0,4652). Del total d’espécies

18



TFG Marta Major Munich

analitzades en els treballs, n’hi havia 72 que tenien informacio6 sobre el nombre d’al-lels.
Aquesta variable va seguir una distribucié normal en 3 categories de la UICN, essent
significativament diferent en CR (W =0,77076, P =0,0316) ien LC (W =0,93123,P =
0,0143). Per aix0 les comparacions es van fer amb un test de Kruskal-Wallis. Aquest test
va indicar que en I’ordre Squamata les espécies en les diverses categories de la UICN no
presenten el mateix nombre d’al-lels (%% = 11,447, df =4, P = 0,0220) (Figura 9). El
test de Dunn va mostrar les diferéncies principals entre els grups d’espécies de les
categories LC i CR, on les incloses en la categoria CR presentaven menor diversitat que
les incloses en LC (Z = -3,0123, P-adjusted = 0,0259). Sorprenentment, aquests resultats
no es van detectar ni entre les espécies del subordre Lacertilia (y? = 8,3478, df =4,P =
0,0796) ni entre les del Serpentes (y? = 2,8912, df =1, P =0,0891).

L’agrupacié de les categories UICN segons els dos estats d’amenaca no va presentar
diferéncies significatives el seu nombre d’al-lels a I’ordre Squamata (x> = 1,6188, df =
1, P =0,2033) ni en el subordre Serpentes (x? = 2,8912, df =1, P =0,0891) pero si en
el subordre Lacertilia, on les amenacades presenten menor diversitat (y? = 4,4172, df =
1, P =0,0356) (Figura 10).
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Figura 9. Nombre d’allels dins de les 72 espéecies d’Squamata estudiades per aquesta variable distribuides segons la
seva categoria de la UICN
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Figura 10. Nombre d’al'lels dins de de les 72 espécies de [’ordre Squamata i dels subordres Lacertilia i Serpentes
estudiades per aquesta variable distribuides segons el seu estat d’ amenaga

Del total d’espécies d’Squamata revisats, només s’havia estudiat la riquesa al-lélica en
45. Aquesta variable va seguir una distribucié normal en les categories de la UICN de
CR,EN, VU LC, perd no es va poder comprovar aquest suposit a la categoria NT perqué
el test de Shapiro-Wilks requereix un minim de 3 dades per a poder-se dur a terme i només
hi havia 2 espécies incloses a aquesta categoria amb dades de la riquesa al-1élica (Figura
11). Tot i aix0, es va assumir que es complia la normalitat a les 5 categories. Com que el
test de Levene suggeria que la riquesa al-lelica no presentava diferéncies significatives
en I’homogeneitat de variancies entre les categories UICN, es va decidir fer un ANOVA
unifactorial. Aquest va indicar que en I’ordre Squamata les 5 categories de la UICN no
presentaven diferéncies significatives en la seva riquesa al-lélica (F = 0,818, df = 4; 40,
P = 0,521) ni tampoc en els subordres Lacertilia (F = 0,613, df = 4; 20, P = 0,658) i
Serpentes (F = 0,671, df = 3; 16, P = 0,582).

Les analisis agrupant les categories UICN en no amenacades i amenagades, novament
tampoc van presentar diferencies significatives en el valor de riquesa al-lelica de les
especies analitzades pertanyents a I’ordre Squamata (F = 0,353, df = 1; 43, P = 0,556) ni
als 2 subordres (Lacertilia F = 0,098, df = 1; 23, P = 0,756; Serpentes F = 1,43, df = 1,
18 P =0,247).
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Figura 11. Riquesa al-lélica dins de les 45 espécies d’Squamata estudiades per aquesta variable distribuides segons la
seva categoria de la UICN

Heterozigosi

L’heterozigosi observada (Ho) es va estudiar en 82 de les 96 espécies revisades
d’Squamata, mentre que 1’heterozigosi esperada (He) en practicament totes, en 94 de les
96 especies. L’heterozigosi observada (Ho) va seguir una distribucié normal a totes les
categories de la UICN pero no va complir amb 1’homogeneitat de variancies, essent el
test de Levene significatiu (F = 3,7329, df = 4, P = 0,0080). Per aquest motiu, es va decidir
aplicar el test de Welch. Tot i que la categoria d’espécies CR té una mitjana inferior a la
resta (Figura 12), les 5 categories de la UICN no van presentar diferencies significatives
en I’Ho mitjana per espécie dins de I’ordre Squamata (F = 1,9843, df = 4; 15,984, P =
0,1456). En canvi, si que es van detectar en les espécies del subordre Lacertilia (F =
5,1531, df = 4; 12,601, P = 0,0109). Es va decidir aplicar el test post-hoc T3 de Dunnett,
que va suggerir una certa diferenciacié entre les categories NT i CR (t-value = 3,713, P
= 0,0560) on les espécies en la categoria CR tindrien menor Ho que les llistades com NT.
En el subordre Serpentes no es van detectar diferéncies d’Ho entre les categories UICN
(F=1,7669, df =3;5,3711, P =0,2628).

El test de Welch va indicar una Ho menor en les espécies d’Squamata amenagades que
en les no amenacgades (F = 5,204, df =1; 37,549, P = 0,0283), segurament degut a la
diferencia observada en el subordre Lacertilia (F = 8,513, df =1; 30,562, P =0,0066), ja
jaque no se’n van detectar en el de Serpentes (F = 0,447, df = 1; 8,1369, P = 0,5222).
(Figura 13).
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Figura 12. Heterozigosi observada dins de les 82 espécies estudiades per aquesta variable de ! 'ordre Squamata i
dels subordres Lacertilia i Serpentes distribuides segons la seva categoria de la UICN
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Figura 13. Heterozigosi observada dins de les 82 espécies estudiades per aquesta variable de /’ordre Squamata i dels
subordres Lacertilia i Serpentes distribuides segons el seu estat d’amenaga

L’heterozigosi esperada en condicions d’equilibri de Hardy-Weinberg va seguir la
distribucié normal en totes les categories de la UICN pero el test de Levene també va
mostrar diferencies significatives en ’homogeneitat de variancies (F = 3,0804, df =4, P
= 0,020), motiu pel qual també es va aplicar el test Welch (Figura 14). En les espécies
d’Squamata, les diverses categories de la UICN no van presentar la mateixa He (F =
3,0192, df = 4; 16,871, P = 0,0476). El test T3 de Dunnet va suggerir que les espécies
d’Squamata de la categoria CR tenen una He menor que aquelles en la categoria LC (t-
value = 3,462, P =0,0915). EI mateix resultat es va suggerir en el subordre Lacertilia (F

=2,7941, df = 4; 11,77, P = 0,076), on les diferéncies més accentuades eren entre les
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espécies de les categories LC i CR (t = 3,458, P = 0,0771), pero no a Serpentes (F =
0,81379, df = 3; 5,3325, P = 0,536).

Aquesta variable va mostrar valors inferiors en les especies amenacades tant a dins de
I’ordre Squamata (F =4,7202, df =1; 37,089, P =0,0363) com en el subordre Lacertilia
(F=6,9663, df = 1; 31,305, P = 0,0128) pero no en Serpentes (F = 0,9884, df =1; 8,3067,
P =0,3482) (Figura 15).
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Figura 14. Heterozigosi esperada dins de les 95 especies estudiades per aquesta variable de ['ordre Squamata i
dels subordres Lacertilia i Serpentes distribuides segons la seva categoria de la UICN
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Figura 15. Heterozigosi esperada dins de les 95 espécies estudiades per aquesta variable de [’ordre Squamata i dels
subordres Lacertilia i Serpentes distribuides segons el seu estat d’amenaca
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DISCUSSIO

La revisio a la base de dades de la Web of Science només ha permeés recopilar informacid
sobre diversitat genética en base a loci microsatel-lits per 97 espécies de lepidosaures en
el periode 1998-2018. Aix0 representa només 1’1,07% de les 9065 especies descrites
d’aquest grup segons la UICN (veure Taula 2). S’han trobat dades per 1" unic representant
de I’ordre Rhynchocephalia, Sphenodon punctatus, pero per a cap de les 181 especies
pertanyent al subordre dels amfisbenids (Amphisbaenia) en 1’ordre Squamata. EI major
nombre d’espécies trobades eren dels subordres Lacertilia (62 espécies) i Serpentes (34
especies). En ambdos subordres, el percentatge d’espécies revisades respecte de les
descrites segons la Taula 2, era semblant entre ells, essent 1’1,12% de les especies de
Lacertilia 11°1,02% de les de Serpentes. Per tant, no sembla que cap dels dos subordres
presenti un interés d’estudi per a la seva conservacidé major que 1’altre segons els treballs
revisats. Tot i aix0, a la categoria de la UICN de menor risc, LC, s’ha trobat una proporcio
menor d’especies de Lacertilia (54,84%) que les de Serpentes (73,53%), mentre que a la
categoria de major risc CR és a la inversa (11,29% i 0% respectivament). Per tant, els
estudis en Serpentes s’han fet principalment en especies en la categoria LC, mentre que
en Lacertilia en menor magnitud, perd en ambdos subordres el percentatge d’espécies
amenacades estudiades (39% a Lacertilia, 18% a Serpentes, Figura 2) supera a la
proporci6 d’especies amenacades segons les dades de la UICN de la Taula 2: 21,2% per
Lacertilia 1 11,7% per Serpentes. Cal indicar que el baix percentatge d’espécies
estudiades pot haver afectat a les analisis de comparacié entre les 5 categories UICN en
el subordre Serpentes, on es van obtenir pocs resultats estadisticament significatius. La
potencia dels tests va augmentar quan les 5 categories UICN (LC, NT, VU, EN, CR) es
van agrupar en només dos nivells segons I’estat d’amenaca (no amenagades 1
amenagades); en aquestes analisis amb només 2 nivells s’han trobat més resultats

estadisticament significatius.

La informacio recopilada sobre la tendéncia poblacional de les especies mostra que el
61% dels Squamata no amenacats estudiats geneticament tenen poblacions que tendeixen
a romandre estables, mentre que només el 10% dels amenacats segueixen aquesta
tendencia poblacional. De la mateixa manera, només el 24% de les no amenacades esta
experimentant reduccions de les seves mides poblacionals, pero el percentatge augmenta
fins al 57% entre les espécies amenacades revisades en aquest treball. Per tant, sembla

que en ambdos subordres hi ha tendéncia a 1’estudi genétic d’espécies llistades per la
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UICN en alguna categoria d’amenaca i que tenen poblacions on continuen disminuint els

seus efectius, fet que podria augmentar a curt o mig termini el seu risc d’extincio.

Segons la nostra revisio (Figura 5), sembla que en el treball de camp la variable «nombre
de poblacions» és més gran en les espécies no amenacades, principalment en els
Lacertilia, on les diferéncies van ser significatives. Tanmateix, el nombre d’exemplars
analitzats no esta relacionat amb la categoria d’amenaca on es troba 1’espécie estudiada.
En canvi, si que hi ha un esforg de laboratori (nombre de loci) major en els estudis en les
especies amenagades del conjunt d’Squamata (Figura 7). Semblaria que una major
dificultat per a obtenir exemplars de les espécies amenacades, es compensa mitjancant un
estudi més exhaustiu en el laboratori, on s’utilitzen més microsatel-lits per a estimar la
diversitat genetica de les espécies. De fet, tradicionalment es considera que la poténcia de
les analisis genetiques es pot augmentar en molts casos, o bé afegint individus a la mostra,

o afegint loci o seleccionant loci microsatel-lits amb mes al-lels (Selkoe & Toonen 2006).

Hi ha diversos estudis que suggereixen que les especies amenacades presenten nivells de
diversitat genética inferiors a les no amenacades (Spielman et al. 2004; Vandewoestijne
et al. 2008; Bohm et al. 2013; Willoughby et al. 2015), ja que el fet de tenir censos
poblacionals menors comporta problemes de deriva i consanguinitat, que condueixen a
I’expressio d’al-lels deleteris i, en conseqiiéncia, a una disminuci6 de 1’eficiéncia
biologica (fitness) i a un augment del risc d’extincio (Vandewoestijne et.al 2008). En
aquesta revisioé s’ha detectat que, per algunes de les variables estudiades de diversitat
genética, les poblacions d’especies d’Squamata incloses en alguna categoria UICN
d’amenaca (CR, EN, VU) tenen nivells de diversitat genética inferiors en comparacio a
aquelles poblacions d’espécies llistades en categories N0 amenagades. En aquest sentit,
les espécies d’Squamata llistades en categoria de major amenaca de la UICN tenen menys
nombre d’al-lels que aquelles incloses a la categoria de menys risc (Figura 9), essent la
mitjana de 3,857+2,584 al-lels a la categoria CR i de 9,229+4,706 a la LC. S’ha observat
que les espécies de Lacertilia de la categoria CR també tenen una mitjana de nombre
d’al-lels de 3,857+2,584 (a aquesta categoria no hi ha cap especie estudiada de Serpentes),
que és significativament menor al nombre d’al-lels dels Lacertilia en la categoria LC
(9,201+4,598). La mitjana del nombre d’al-lels en els Lacertilia en les espécies no
amenacades és de 8,879+4,454 i és de 6,44+4,725 en les no amenacades. Tanmateix, les
especies amenacades d’Squamata i de Lacertilia solen presentar valors d’heterozigosi

menors que no pas les no amenacades (Figura 13, Figura 15). Concretament, les especies
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del conjunt d’Squamata presenten una mitjana de la variable Ho de 0,614+0,128 en les
no amenacades, de 0,519+0,192 en les amenagades, i una mitjana d’He de 0,672+0,137
en les no amenacades, essent també superiors als de les amenacades 0,572+0,229).
Aquestes diferéncies s’accentuen entre les categories de major risc (CR) i menor (LC)
(Figura 12, Figura 14). Aquests resultats coincideixen amb els d’altres autors on es veu
una correlacio positiva entre I’heterozigosi i I’eficiéncia biologica o fitness i on s’associen
valors baixos d’heterozigosi amb poc potencial evolutiu i major risc d’extincid en estat
salvatge, sobretot envers els canvis ambientals (Spielman et al., 2004; Evans & Sheldon,
2008). Cal remarcar que els lepidosaures son especialment vulnerables a 1’accid
antropica, com la destrucci6 de I’habitat, 1’explotacio o la contaminacio, fet que augmenta
encara més la preocupacio pel seu estat de conservacié degut a la probabilitat que els
al-lels es perdin a causa de la deriva genética i I’heterozigosi es redueixi a través de

I’endogamia (Vandewoestijne et al 2008).

Alguns autors han proposat que la UICN hauria d’incorporar criteris addicionals referents
a la mida efectiva poblacional i a la diversitat genética per a usar-les en el ranquing de
prioritats de conservacio (Willoughby et al., 2015). Aquests criteris podrien ser util per a
re-categoritzar alguna de les especies, tot i que els valors observats caldria
contextualitzar-los amb valors de referéncia del grup al que pertany 1’espécie d’interés.
Per exemple la UICN actualment considera 1’tinica espécie de I’ordre Rynchocephalia,
Sphenodon punctatus, dins la categoria de risc minim (LC). Aquesta espécie presenta un
total de 14,00 al-lels (Annex 1), que encaixa plenament amb valors alts observats per
espécies llistades com a LC en els Squamata, tant si son Lacertilia com Serpentes (Figura
10). Per0 a partir dels nivells d’heterozigosi esperada (0,552, Annex) la tuatara
segurament seria una espécie amenacada (Figura 14), aproximant-se forca a la categoria

CR si I’especie fos del subordre Lacertilia.

CONCLUSIONS

1. The search on the reported Web of Science, 105 papers were published during the period
of 1998-2018 about genetic diversity based on microsatellite loci in species of

lepidosaurs.

2. After filtering for native populations, information of effort and genetic diversity was
cimpild for 97 species of lepidosaurs: 1 belonged to the suborder of Sphenodontida, 62

to the suborder of Lacertilia and 34 to the suborder of Serpentes. Nonetheless, none of
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the 181 species of Amphisbaenia were found. All these data only represent 1.07% of the

lepidosaurs species described by IUCN.

3. In both Lacertilia and Serpentes, the percentage of genetically studied threatened
species (38.71% and 17.61% respectively) exceeds the proportion of threatened species
according to the most recent IUCN data (21,2% and 11,7% respectively). Furthermore,

they are species that still have decreasing population sizes.

4. The species of Squamata listed in the highest threat categories of IUCN (CR, EN and
VU) have fewer number of alleles and heterozygosity than those listed in the lower risk
categories (NT and LC).
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ANNEX. Espeécies revisades i informacio disponible sobre les variables d'aquest estudi. N. POP - nombre de poblacions; NL - Nombre de loci; NI -
nombre d’individus; NEA - nombre efectiu d’al-lels; Na - nombre d’al-lels; RA - riquesa al-lelica; Ho - heterozigosi observada; He - heterozigosi observada;
UICN - categoria UICN; EA - estat d’amenaca (NA: no amenagada, A: amenagada); T POP - tendencia poblacional (C: creixent, D: desconeguda, E: estable,
M: Decreixent, SE: sense especificar).

N° Espécie Subordre ng NL NI NEA NA RA Ho He UICN EA ng Referéncia

1  Aipysurus duboisii Serpentes 4 11 25 7,60 380 0,630 0,670 LC NA M (Lukoschek, 2018a)

2 Aipysurus eydouxii Serpentes 3 11 12 850 430 0,770 0,810 LC NA D (Lukoschek, 2018a)

3 Aipysurus fuscus Serpentes 4 11 60 765 410 0,685 0,725 EN A M (Lukoschek, 2018a; 2018b)

4 Aipysurus laevis Serpentes 8 11 488 13,40 480 0,735 0,785 LC NA M (Lukoschek, 2018b)

5  Anolis bimaculatus Lacertilia 1 13 32 16,80 0,832 0,870 LC NA D (Johansson et al., 2008)

6  Aspidoscelis sexlineata Lacertilia 14 6 220 9,12 0,791 0,887 LC NA E (Schrey et al., 2011; Ragsdale et al., 2016)

7  Boa constrictor Serpentes 1 5 22 2,73 3,60 0,510 0,580 LC NA E (Bushar et al., 2015)

8  Boa constrictor imperator Serpentes 5 7 149 11,38 25,00 0,592 0,834 LC NA E (Suérez-Atilano et al., 2014)

9  Bradypodion Lacertilia 1 11 4 3,09 0,719 0,768 LC NA E (Feldheim et al., 2012)
dracomontanum

10 Bradypodion Lacertilia 1 12 50 14,92 0,571 0,845 VU A D (Feldheim et al., 2012)
melanocephalum

11 Bradypodion pumilum Lacertilia 3 10 72 13,33 0,638 0,776 VU A M (Feldheim et al., 2010; 2012)

12 Bradypodion thamnobates Lacertilia 1 12 38 11,67 0,594 0,798 EN A D (Feldheim et al., 2012)

13 Cerberus rynchops Serpentes 1 8 150 9,25 0,789 0,753 LC NA D (Lvetal., 2014)

14 Coluber lateralis Serpentes 12 16 242 850 4,88 0452 0474 LC NA E (Richmond et al., 2016)
euryxanthus

15 Concinnia queenslandiae Lacertilia 12 9 362 0,674 0,670 LC NA E (Sumner et al., 2004)

16 Conolophuspallidus Lacertilia 1 20 117 360 229 0,130 0,130 VU A SE (Tzika et al., 2008)

17  Conolophus subcristatus Lacertilia 9 15 810 576 5,06 0612 0,614 VU A SE (Tzika et al., 2008; Fabiani et al., 2011)

18 Coronella austriaca Serpentes 1 8 147 256 0,428 0,532 LC NA M (Pernetta et al., 2011)

19 Crotalus horridus Serpentes 19 9 504 494 0,562 0,587 LC NA M (Clark et al., 2010)

20 Crotalus oreganus concolor  Serpentes 11 9 229 4,17 359 0495 0,535 LC NA E (Oyler-McCance & Parker, 2010)

21 Crotalus triseriatus Serpentes 4 8 73 3,12 565 0,17 0,658 0,628 LC NA E (Sunny et al., 2015; 2018)

22 Crotaphytus collaris Lacertilia 56 11 741 262 12,27 3,37 0,395 0424 LC NA E (Hutchison et al., 2004; Blevins et al., 2011)

23 Ctenosaura melanosterna Lacertilia 1 22 22 3,68 0,507 0,541 EN A M (Stewart et al., 2012)

24  Ctenotus fallens Lacertilia 6 9 169 450 0472 0,485 LC NA E (Krawiec et al., 2015)

25 Ctenotus inornatus Lacertilia 48 18 869 7,05 17,15 0,453 0,761 LC NA E (Harradine et al., 2015a; 2015b)

26  Ctenotus taeniolatus Lacertilia 1 8 27 9,13 0,759 0,846 LC NA E (Smith & Stow, 2008)

27 Cyclura carinata Lacertilia 30 29 227 6,17 0,467 0,338 CR A M (Welch et al., 2017)

28 Cyclura cornuta stejnegeri Lacertilia 2 11 4 4,50 0,560 0,570 EN A M (Rosas et al., 2008)

29 Cyclura cychlura cychlura Lacertilia 1 8 40 5,13 0,540 0,566 VU A M (Malone et al., 2003)

30 Cyclura cychlura inornata Lacertilia 1 8 12 1,63 0,270 0,234 CR A D (Malone et al., 2003)

31 Cyclura cychlura figginsi Lacertilia 6 8 86 2,75 0,272 0,316 CR A M (Malone et al., 2003)

32 Cyclura pinguis Lacertilia 1 20 33 3,80 0,590 0,570 CR A SE (Mitchell et al., 2011)
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N°  Especie Subordre ng NL NI NEA NA RA Ho He UICN EA ng Referencia

33 Darevskia armeniaca Lacertilia 13 5 148 395 2,04 0,786 0,558 LC NA E (Tarkhnishvili et al., 2017; Girnyk et al., 2018)

34  Darevskia dahli Lacertilia 1 5 78 6,00 0,710 0,550 NT NA M (Tarkhnishviliet al., 2017)

35 Darevskia mixta Lacertilia 1 5 29 10,00 0,660 0,820 NT NA M (Tarkhnishviliet al., 2017)

36  Darevskia portschinskii Lacertilia 1 5 81 12,40 0,740 0,850 LC NA M (Tarkhnishviliet al., 2017)

37 Darevskia raddei nairensis Lacertilia 6 3 45 0,507 LC NA E (Omelchenko et al., 2016)

38 Darevskia raddeiraddei Lacertilia 7 3 20 0434 LC NA E (Omelchenko et al., 2016)

39 Darevskia valentini Lacertilia 9 4 78 567 225 0676 0631 LC NA E (Tarkhnishvili et al., 2017; Girnyk et al., 2018)
(Omelchenko et al., 2016)

40 Delma impar Serpentes 3 8 103 9,75 6,74 0650 0,690 EN A M  (Maldonado et al., 2012)

41 Egernia stokesii Lacertilia 3 11 66 997 587 0,770 0,787 LC NA M (Pearsonetal., 2018)

42 Emydocephalus annulatus Serpentes 7 11 171 1350 39 0,725 0,795 LC NA M  (Lukoschek, 2018a; 2018b)

43 Enhydris chinensis Serpentes 1 8 47 6,13 0,710 0,711 LC NA C (Duetal., 2014a)

44  Enhydris plumbea Serpentes 1 8 120 4,88 0,410 0470 LC NA E (Du et al., 2014b)

45  Eulamprus leuraensis Lacertilia 13 7 241 17,86 531 0,680 0,700 EN A M (Dubey & Shine, 2010)

46 Gallotia bravoana Lacertilia 3 11 99 3,60 360 0107 0,125 CR A C (Gonzalez et al., 2014)

47 Gehyra variegata Lacertilia 15 13 1129 19,14 7,74 0,740 0,820 LC NA E  (Hoehnetal, 2007; Duckett & Stow, 2010;
2013)

48 Gloydius brevicaudus Serpentes 1 8 12 9,09 12,00 0,854 0,916 LC NA E (Maet al., 2013)

49  Gongylomorphus bojerii Lacertilia 2 15 97 9,37 863 0,701 0,780 CR A E (Michaelides et al., 2015)

50 Hesperoedurareticulata Lacertilia 12 9 345 9,67 0,790 LC NA E (Hoehn et al., 2007)

51 Heterodon platirhinos Serpentes 1 14 27 5,80 0552 0,634 LC NA E (Xuereb et al., 2014)

52 Hoplocephalus bungaroides  Serpentes 3 13 59 9,08 0,686 0,788 VU A D  (Hoggetal., 2018)

53 Iberolacerta monticola Lacertilia 17 10 316 6,17 0,670 0,713 VU A M (Reménet al., 2013)

54  lguana delicatissima Lacertilia 2 16 254 1,15 2,00 0,061 0,067 CR A M (Van Den Burg et al., 2018)

55 Intellagamalesueurii Lacertilia 10 13 570 349 6,23 6,23 0554 0613 LC NA E (Littleford-Colquhoun et al., 2017)

56 Lacerta agilis Lacertilia 30 8 360 6,61 6,00 0574 0610 LC NA M (Gullbergetal, 1998; Beebee & Rowe, 2001;
Henle et al., 2017)

57 Lacerta schreiber Lacertilia 19 16 374 4,21 0,457 NT NA M (Godinho et al., 2008)

58 Lacerta viridis viridis Lacertilia 7 12 84 6,92 0,578 0,619 LC NA M (Bohme etal., 2005; 2007)

59 Laticauda saintgironsi Serpentes 9 10 302 7,36 0,797 LC NA E (Bech et al., 2016)

60 Leiolepis reevesii Lacertilia 2 25 34 7,70 0524 0694 LC NA E (Huaet al., 2012)

61 Montivipera raddei Serpentes 4 7 63 6,89 598 0683 0,760 NT NA M (Ettling & Parker, 2017)

62 Naja atra Serpentes 1 12 262 1142 8,16 0485 0,768 VU A M (Linetal., 2012)

63 Natrix natrix astreptophora  Serpentes 1 13 28 808 242 0500 0570 LC NA SE (Pokrantetal., 2016)

64 Natrix natrix helvetica Serpentes 2 10 127 6,70 251 0,520 0595 LC NA SE  (Pokrant et al., 2016)

65 Nerodia erythrogaster Serpentes 3 5 32 7,27 0,570 0,790 LC NA E (Rodriguez et al., 2012)

transversa
66 Nerodia harteri harteri Serpentes 2 5 32 3,30 0,410 0,460 NT NA E (Rodriguez et al., 2012)
67 Nerodia harteri Serpentes 2 5 64 3,60 0,360 0,430 NT NA E (Rodriguez et al., 2012)

paucimaculata
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N°  Especie Subordre ng NL NI NEA NA RA Ho He UICN EA ng Referencia

68 Oligosoma microlepis Lacertilia 1 4 125 EN A M (Nelson-Tunley et al., 2016)

69 Oligosoma whitakeri Lacertilia 3 13 51 3,83 0,559 EN A E (K. A. Miller et al., 2009)

70 Pantherophis vulpinus Serpentes 14 12 833 4,14 4,04 0,605 LC NA E (Row et al., 2011)

71 Plestiodon fasciatus Lacertilia 1 6 41 10,17 0,740 0,749 LC NA E (Howes et al., 2004)

72 Plestiodon egregius lividus Lacertilia 1 7 35 573 0633 0823 LC NA M (Schreyetal., 2012)

73  Plestiodon reynoldsi Lacertilia 6 8 543 11,09 0,463 VU A M (Schreyet al., 2011; Schrey et al., 2011)

74 Plestiodon skiltonianus Lacertilia 9 6 4,72 0,703 LC NA E (Delaney et al., 2010)

75 Podarcis erhardii Lacertilia 14 5 300 1,71 1,77 6,14 0596 LC NA E (Santonastaso et al., 2017)

76  Podarecis filfolensis Lacertilia 9 11 31 10,80 0,506 0,734 LC NA E (Rodriguez et al., 2014)

77 Podarcis gaigeae Lacertilia 1 14 60 0,617 0,796 VU A D  (Psonis et al., 2018)

78 Podarcis guadarramae Lacertilia 9 9 101 322 0,694 0,706 LC NA D  (Bancila & Arntzen, 2016)

79 Podarcis milensis Lacertilia 1 14 56 0,697 0,869 VU A E  (Psonis et al., 2018)

80 Podarcis muralis Lacertilia 66 12 1379 550 4,73 0620 0656 LC NA E (Schulte et al., 2012; Gassert et al., 2013;
Michaelides et al., 2016)

81 Podarcis tauricus ionicus Lacertilia 1 14 84 0491 0923 LC NA E (Psonis et al., 2018)

82 Podarcis tauricus tauricus Lacertilia 1 14 197 0,524 0,698 LC NA E (Psonis et al., 2018)

83  Python bivittatus Serpentes 5 8 109 6,20 10,80 0,786 0,826 VU A M  (Duan et al., 2017)

84  Sceloporus occidentalis Lacertilia 10 8 7,37 0839 LC NA E (Delaney et al., 2010)

85 Sceloporus woodi Lacertilia 4 6 209 4,01 8,34 0,740 0,749 NT NA M (Schreyetal, 2011, Tucker et al., 2014)

86  Sistrurus catenatus catenatus  Serpentes 4 17 64 9,29 0587 0639 LC NA D (Gibbsetal., 2011)

87  Sistrurus catenatus edwardsi  Serpentes 2 6 78 10,75 9,44 0,771 0837 LC NA D  (Anderson et al., 2009)

88  Sistrurus catenatus Serpentes 3 17 46 15,35 0,645 0820 LC NA D (Gibbsetal., 2011)

tergeminus

89 Sphenodon punctatus Sphenodontia 17 7 440 14,00 5,03 0,552 LC NA D (MacAvoy etal., 2007; Miller et al., 2010)

90 Uma inornata Lacertilia 15 13 259 311 311 0,586 0,561 EN A M (Vandergast et al., 2016)

91 Urosaurus nigricaudus Lacertilia 11 10 280 7,15 0,617 0653 LC NA E (Munguia-Vegaet al., 2013)

92 Uta stansburiana Lacertilia 11 8 2,68 0511 LC NA E (Delaney et al., 2010)

93 Varanus komodoensis Lacertilia 5 10 117 2,98 0,382 0,388 VU A SE  (Ciofietal., 1999)

94  Vipera berus Serpentes 48 10 887 1408 7,84 0471 0539 LC NA M (Ursenbacher et al., 2015; Ursenbacher et al.,
2009)

95  Vipera ursinii ursinii Serpentes 11 6 157 2291 507 0484 0501 VU A M (Ferchaud et al., 2011)

96 Xantusia riversiana Lacertilia 8 14 176 7,60 LC NA E (O’Donnell et al., 2018)

97 Xantusia riversiana Lacertilia 1 8 516 11,63 0,407 0450 LC NA E  (Holmesetal., 2016)

reticulata
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