
PONGNCIA SCIENTIA gerundensis, 16/1:29-39 (1990) 

C. Pla Zanuy & J.L. Garcia-Marín 
Institut d'Ecologia Aqu2tica. EGG-UAB. 17071 Girona. 
Departament de Genbtica i Microbiologia. UAB. 08190-Bellaterra. Barcelona. 

RESUM 

És necessari un bon coneixement dels principals principis biolbgics sobre els recursos pes- 
quers, per tal de portar a terme un programa de gestió bptim. Fins fa relativament poc 
temps, els estudis de les poblacions piscícoles han estat dominats per 1'Ecologia i la din2- 
mica de poblacions, perb actualment la Genbtica despunta com una nova i e f i ca~  eina per 
ser utilitzada en aquest camp. Dos mbtodes, morfolbgic i molecular, poden utilitzar-se per 
a l'anhlisi genbtica de les poblacions. L'alt nivell de variació fenotípica observat en pobla- 
cions de peixos no es correlaciona amb la variació genbtica. Per tant, els mbtodes molecu- 
lars són més Útils per a l'estudi genbtic d'una població. En els darrers vint anys, l'electro- 
foresi de prote'ines ha estat la tbcnica més emprada per detectar variacions al.Eliques en 
locus simple per a qualsevol classe d'organisme viu. Aquesta tbcnica t6 dos nivells dife- 
rents d'aplicació: dintre i entre poblacions. Es presenta una comparació entre una població 
salvatge de truita (Salmo trutta, L) i una altra provinent d'una piscifactoria, com a exem- 
ple d'utilització d'aquesta tbcnica. 

ABSTRACT 

It is neccessary a good knowledge of the main biological principles about fish resources 
in order to carry out an optima1 management program. Fish population studies have been 
dominated by ecology and population dynamics unti1 a short time ago, but genetics is 
raising as a new and useful to01 to be used on this field now. Two methods, morphological 
and molecular, can be used for genetic analysis of fish populations. The high level of 
phenotipic variation observed in fish populations is not correlated with genetic variation. 
Hereby, molecular methods are more usefull for the genetic study of a population. Protein 
electrophoresis has been the most used technique to detect alelic variation in simple locus 
in any kind of living organism in the last 20 years. This technique has 2 different levels 
of application: within and between populations. As an exemple of its use we present 
herein a comparison between a wild population and a hatchery stock of brown trout 
(Salmo trutta, L). 

El concepto de gestión piscícola puede ser definido como la aplicación del cono- 
cimiento científic0 en la resolución de problemas tales como la obtención de ren- 
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dimientos Óptimos en 10s productos piscicolas comerciales o para mejorar el pla- 
cer de la pesca deportiva (Everhart & Young, 1981). La gestión piscicola requiere 
una comprensión de 10s principios biológicos esenciales del recurso a gestionar. 
Clásicamente, estos principios biológicos han estado relacionados con 10s carac- 
teres de mayor interés en la explotación pesquera, como son la abundancia y ta- 
maño de 10s peces disponibles como capturas. Desde esta perspectiva, el campo 
de la gestión ha estado dominado, hasta hace pocos años, por la ecologia y la di- 
námica de poblaciones. Muy poc0 esfuerzo se habia empleado para lograr tener 
un mejor conocimiento genético de estas poblaciones, y s610 recientes conferen- 
cias han puesto de manifiesto la importancia de la genética como una poderosa 
herramienta en la gestión piscicola: International Symposium of Fish Gene Pools: 
Preservation of Genetic Resources in Relation to Wild Fish Stocks, Stockholm 
1980 (Ryman, 1981a); the FAOIUNEP Expert Consultation on the Conservation 
of Genetic Resources of fish, Roma 1980 (FAOPNUMA, 1984); The Stock Con- 
cept International Symposium, Ontario 1980 (Berst & Simon 1981) e Identifying 
Fish Subpopulations, California Sea Grant Workshop, 1984 (Hedgecock, 1986). 

Si pensamos que las capturas en poblaciones naturales representan la principal 
forma de explotación pesquera, el problema más clásico y frecuente que aparece 
en un programa de gestión piscicola es el de la identificación de 10s grupos o uni- 
dades con 10s que se va a trabajar. En muchas especies existe una aparente estruc- 
tura en subpoblaciones más o menos distintas y discretas. Asi, especies marinas 
como el bacalao y el arenque están frecuentemente divididas en grupos que deso- 
van en lugares y tiempos distintos, y que presentan también diferencias morfoló- 
gicas y ecológicas. Este hecho ha conducido a la denominación diferencial de 10s 
grupos y a la asunción de que junto a su homogeneidad genética conespecifica, 
existen también unas acentuadas diferencias. Para la diferenciación de estas po- 
blaciones de peces, tradicionalmente se ha usado el análisis comparativo de carac- 
teres morfológicos, tales como el número de escarnas de las series laterales o el ta- 
maño relativo del cuerpo. Ahora bien, 10s conocimientos obtenidos sugieren que 
la relación genotipo-fenotip0 puede ser algo diferente de como es en 10s otros ver- 
tebrados (Purdom, 1979; Klrpichnikov, 1981; Gjedrem, 1983). La variabilidad fe- 
notípica es mucho más amplia en peces que en otros vertebrados, pero no est6 ne- 
cesariamente asociada con una gran variabilidad genética, 10 que ha contribuido 
a confundir las ideas sobre el papel que podia jugar la genética en gestión pisci- 
cola. 

La importancia de la variabilidad genética en el estudio diferencial de pobla- 
ciones surge como consecuencia del proceso de mutación asociado al fenómeno 
de la recombinación genética. Ambos proporcionan la base sobre la que 10s dife- 
rentes agentes evolutivos (selección natural, migración y deriva) actuarán, provo- 
cando 10s cambios genéticos en las poblaciones. De ahi que el estudio de la varia- 
bilidad genética presente en el seno de una población es esencial tanto para saber 
cuál es la base de su variación fenotípica, como para concocer el grado de diver- 
gencia genética entre poblaciones. Asimismo, algunas de las estadísticas utiliza- 
bles permiten describir el estado de la población y sus causas cuando se las com- 
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para con valores de otras poblaciones o especies. Por todo esto, el conocimiento 
de la distribución de la variabilidad genética dentro de la especie es indispensable 
para su eficiente utilización como recurso biológico y su conservación (Allendorf 
& Utter, 1979; Smith & Chesser, 1981; Ryman, 1983; Nelson & Soulé, 1987). 

Los métodos de análisis genético de poblaciones piscicolas pueden ser de tipo 
morfológico o molecular, pero, en cualquier caso, la muestra a analizar debe cum- 
plir las premisas de ser representativa y precisa. Los métodos de análisis morfo- 
lógico s610 son eficaces para loci individuales y referides en su mayoría a carac- 
teres discontinuos o cualitativos. Por tanto, dejan fuera del estudio a la gran parte 
de la variabilidad genética presente en una población. La determinación genética 
de 10s caracteres cuantitativos, ya sean métricos o meristicos, que son frecuente- 
mente utilizados en la descripción de variedades piscicolas, es todavia bastante 
desconocida. Esta clase de caracteres hereditarios es difícil de estudiar a causa de 
la ya mencionada especial relación fenotipo-genotip0 que se da en 10s peces. 

Tres son, actualmente, 10s métodos moleculares más comúnrnente utilizados 
para identificar grupos distintos de peces: 1) electroforesis de proteinas, 2) se- 
cuenciación de genes, y 3) análisis del ADN mitocondrial (ADN-mt). 

La electroforesis de proteinas permite detectar la variabilidad en loci proteicos 
individuales a partir del análisis de 10s productos proteicos por ellos codificados. 
En 10s últimos 20 años ha sido el principal método utilizado para detectar la va- 
riación en genes sencillos (mendelianes) en todos 10s tipos de organismos vivien- 
tes (Nevo et al. 1984). Ésta es la técnica que estamos utilizando actualmente en 
nuestro laboratori0 de una manera rutinaria, tanto por su potencia como por el 
rendimiento que ofrece respecto a la relación resultados obtenidos y coste. 

Ahora bien, no debemos olvidar que las proteinas son el producto final de 10s 
procesos de transcripción y traducción del ADN. En estos procesos existen fenó- 
menos tales como el procesamiento del ARN nuclear hasta ARN mensajero, la 
degeneración del código genético o la substitución silenciosa de aminoácidos, que 
hacen que 10s cambios ocurridos en la secuencia de ADN de un gen no tengan por 
qué reflejarse en cambios en la mobilidad electroforética de la proteina producto 
de este gen. La posibilidad de acceder directamente al material hereditario, me- 
diante las técnicas de genética molecular y ADN recombinante, permite una ma- 
yor resolución de 10s estudios genéticos. Asi, la identificación de mutaciones en 
el ADN que no comportan cambios en la proteína codificada por el gen, mediante 
la técnica de la secuenciación, permite obtener resultados de mayor precisión y re- 
solución. sin embargo, la secuenciación total del genoma de las especies eucario- 
tas para su utilización en estudios de genética de poblaciones es, hoy por hoy, irre- 
alizable debido al enorme tamaño de este ADN (109 pares de bases). Esta razón, 
y el elevado coste de la técnica, han conducido a limitar la secuenciación a unos 
pocos genes, reduciéndose su uso en estudios de identificación de subpoblaciones. 

Los trabajos de Hutchinson et al. (1974), Potter et al. (1975) y Upholt y Dawid 
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(1977) pusieron de manifiesto la utilidad del ADN-mt para 10s estudios de gené- 
tica de poblaciones. El ADN-mt de animales tiene una serie de caracteristicas que 
10 hacen adecuado para estos estudios: es pequeño, no recombina, su herencia es 
via materna, tiene elevadas tasas de evolución y, además, es fácilmente aislable y 
purificable. Su caracterización puede realizarse mediante el patrón de restricción. 
Numerosos trabajos han ratificado la validez de esta técnica de análisis del ADN- 
mt, aunque son todavia pocos 10s trabajos que se han realizado con especies pis- 
cícola~, pudiendo destacarse 10s de Avise et al. (1984), Avise y Saunders (1984), 
Berg y Fenis (1984), Bermingham y Avise (1984), Graves et al. (1984) y Gyllens- 
ten y Wilson (1987). Esta técnica es menos costosa que la de secuenciación y 
permite obtener resultados de similar precisión, aunque es más cara y laboriosa 
que la electroforesis y frecuentemente la mejora en 10s resultados no es mucho 
mayor. 

Una técnica reciente, la <<Polymerase Chaine Reactiom (PCR), ha estado in- 
corporada al análisis del ADN-mt en estudios de identificación de subpoblaciones 
piscícolas. Esta técnica permite la amplificación rápida de fragmentos específicos 
del ADN para su posterior secuenciación y su uso en análisis comparativos filo- 
genéticos. Es una técnica costosa pero de utilización muy adecuada para su apli- 
cación al estudio de poblaciones muy relacionadas y que presentan dificultades 
para ser estudiadas con 10s métodos moleculares clásicos (Pla, Bermingham & 
Aquadro, en preparación). 

ELECTROFORESIS 

Los protocolos de uso de esta metodologia varían un poc0 respecto a 10s tipos de 
tampones y métodos de tinción, según 10s marcadores que se utilizen, pero, bási- 
camente, la técnica consiste en la separación de las diferentes variantes de una 
proteína a partir del tejido biológico deseado. 

El procedimiento consiste en provocar un campo eléctrico en un medio de so- 
porte, generalmente un gel de almidón, en el que se han depositado las muestras. 
Se dejan correr las proteínas de las muestras durante un cierto tiempo y después 
se tiñen con un producto quimico que permite detectar su posición en el medio de 
soporte (Fig.1). La movilidad relativa es, generalmente, una función del tamaño, 
forma y carga eléctrica de la molécula. Dos proteínas con igual función y diferen- 
te secuencia aminoácida presentaran diferencias en su movilidad electroforética a 
consecuencia de cambios en su tamaño o carga eléctrica. De esta forma, estas dos 
proteinas aparecerán como dos bandas distintas en el gel de electroforesis. 

La tinción del gel puede ser de tip0 general o específica. En el primer caso se 
utilizan sales inespecíficas, con 10 que se obtienen muchas bandas correspondien- 
tes a más de una proteína. Los resultados obtenidos con este tip0 de tinción no son 
satisfactorios para ser utilizados en análisis genéticos al no permitir diferenciar las 
distintas proteínas. Por dicha causa, la mayor parte de proteínas estudiadas por 
electroforesis han sido las enzimas, porque es más fácil desarrollar procedimien- 
tos especificos de tinción para éstas cuando se conoce cuál es su actividad catalí- 
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Figura I. Dlagra~na de la tbcnica de electroforesis. El aniilisis se inicia con la captura 
de una muestra representativa de la población (1); esta muestra se almacena conge- 
lada a menos de 70 O C  hasta el momento de la extracción y preparación de 10s tejidos 
(2). A continuación se prepara el gel (3) y se hace la separación en el campo eléctrico 
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tica. En este caso, las distintas bandas que se obtienen corresponden a diferentes 
variedades de la enzima analizada. Es un hecho generalmente aceptado el que, en 
cada zona de actividad, cada banda representa un alelo distinto de un determinado 
locus. 

Asi pues, el resultado final de una electroforesis después de una tinción enzi- 
mática es un conjunt0 de bandas que nos permiten identificar las posiciones de las 
distintas formas de una proteina en el gel. El patrón de bandas de un determinado 
individuo se denomina zimograma y contiene información de su genotip0 respec- 
to al locus (o loci) que codifica para esta proteína. La interpretación de 10s zimo- 
gramas obtenidos se realiza teniendo en cuenta 10s siguientes criterios (Allendorf 
y Utter, 1979): 1) las variaciones electroforéticas son interpretadas en concordan- 
cia con la estructura molecular conocida de la proteina, 2) la observación de feno- 
tipos idénticos en un mismo tejido para análisis repetidos sobre un mismo indivi- 
duo y 3) idéntica o similar expresión en 10s diferentes tejidos de un mismo 
individuo. Se debe considerar que la expresión génica de las distintas variedades 
alélicas de una enzima es generalmente de tipo codominante. 

A partir de 10s datos obtenidos por electroforesis es posible inferir, como hemos 
visto, 10s distintos genotipos presentes en una muestra de una población para una 
determinada proteina y poder determinar las frecuencias genotipicas y alélicas. A 
partir de estas frecuencias podemos calcular diversas estadisticas que nos permi- 
tirán evaluar la variabilidad genética de la población. Estadisticas como el porcen- 
taje de locus polimórficos, el número de alelos por locus o la heterozigosidad me- 
dia por locus nos permiten saber la diversidad genética intrapoblacional. Otros, 
como la distancia genética de Nei (1972), o la diversidad genética entre poblacio- 
nes (Dst) y la diversidad total (Ht) definidas por Nei (1975), nos permiten conocer 
la estructura entre poblaciones. Asimismo, 10s indices de distancia pueden usarse 
para la construcción de dendrogramas, por ejemplo por aglomeración jerárquica 
UPGMA (Sneath & Sokal, 1973), que nos dan idea de las relaciones filogenéticas 
entre poblaciones. 

Conocer la estructura poblacional de la especie nos da idea de su comporta- 
miento como una única unidad panrnictica o su subdivisión en distintos demes 
con un cierto grado de aislamiento. Cuando la especie se comporta como un único 
stock, su desaparición en una zona puede ser reparada adoptando las medidas 
oportunas que permitan la recolonización a partir de otras zonas. Sin embargo, 
cuando 10 que se pierde es un stock determinado, aislado de 10s otros, se pierde 
también con 61 el genoma que conservaba la historia evolutiva de la especie en esa 
Lea y, por tanto, la posible adaptación genotipo-ambiente; en consecuencia la re- 
cuperación es mucho más difícil ya que podria tratarse de un stock único e irreem- 
plazable. 

La supervivencia de un stock depende del mantenimiento de un adecuado nú- 
mero de individuos, por debajo del cua1 el resultado puede ser la extinción. Una 
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reducción en el tamaño de la población puede disminuir la heterozigosis de 10s in- 
dividuo~ o de la población por efecto de la consanguinidad y la deriva genética. 
Como es sabido, la heterozigosis esta estrechamente asociada con caracteres rela- 
cionados con la fitness del individuo (véase revisión en Allendorf & Leary, 1986). 
De esta manera podemos considerar que la heterozigosis media por locus puede 
ser un indicador del estado de la población. Sin embargo, un valor puntual o ais- 
lado de heterozigosis no es suficiente para poder emitir un juicio sobre una pobla- 
ción. S610 cuando se analizan varias poblaciones podemos suponer, de la compa- 
ración de todos sus valores, que, por ejemplo, las poblaciones que presentan una 
menor variabilidad pueden haber sufrido recientemente una reducción importante 
en su tamaño o ser descendientes de unos pocos individuos fundadores de la po- 
blación. 

Las consideraciones anteriores sobre el número adecuado de individuos en 
una población son también válidas en el momento de la fundación de stocks para 
repoblación. Tales stocks deben reflejar la composición genética de la población 
natural y eso s610 es posible a partir de un número suficiente de individuos fun- 
dadores. Aunque 10s cambios genéticos en 10s stocks de piscifactonas son inevi- 
tables (Hynes et al., 1981), ya que como minimo se produce selección en contra 
de 10s genotipos de lento desarrollo, son numerosos 10s ejemplos que manifiestan 
que las diferencias entre las poblaciones naturales y 10s stocks para su repoblación 
son el resultado de una desacertada gestión (Allendorf & Phelps, 1980; Ryman & 
Stahl, 1980,1981; Ryman, 1981b; Stahl, 1983; Krieg & Guyomard, 1985; Garcia, 
Jorde, Ryman & Pla, en preparación). Es, pues, del todo aconsejable que en 10s 
programas de repoblación se incorporen medidas para el control y seguimiento de 
la variabilidad genética presente en 10s stocks. 

Una política distinta merecen 10s stocks que se utilizan en programas de selec- 
ción para la obtención de mejores productos comerciales. En estos casos, la diná- 
mica de substituir alelos desfavorables por 10s favorables para el carácter deseado 
comporta un fenómeno de arrastre para otros loci, con 10 que se aumenta la homo- 
zigosis en 10s individuos y por tanto la pérdida de variabilidad genética es inevi- 
table. 

EJEMPLO 

Acorde con el tema de estudio de este Congreso sobre Limnologia, vamos a pre- 
sentar y comentar algunos de 10s datos obtenidos en nuestro trabajo sobre las po- 
blaciones de trucha común (Salmo trutta) en los rios españoles y que demuestran 
la utilidad de 10s análisis genéticos en la identificación de poblaciones de peces. 

El Riutort es un arroyo afluente del n o  Llobregat, en 10s Pirineos catalanes. 
Riutort es un refugio de pesca, donde esta actividad y la repoblación est& prohi- 
bida~,  aunque desgraciadamente no hay ninguna barrera natural o artificial entre 
él y el Llobregat, que en esa zona es frecuentemente repoblado. En la primavera 
de 1988 se obtuvieron, para su análisis electroforético, dos muestras de Salmo 
trutta, una directamente del Riutort y otra del stock que, para repoblar, se conser- 
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Tabla 1. Frecuencias de 10s alelos más comunes en cada locus y en cada población. Se indica 
también el tamaño medio de muestra por locus, el porcentaje de loci polimórficos y el nivel de 
heterozigosis promedio por locus. 

Piscifactoría Riutort 

AAT-3 
AAT-6 
AGP-2 
CPK- I 
BGA 
BGALA-2 
IDH-2 
LDH-2 
LDH-5 
MAN 
MDH-2 
MDH-3 
MEL 
PEP-LT 
PGI-3 
PM1 
SDH-1 
SOD 

100 (0,986) 
100 (1.000) 
100 (0,952) 
I00 (1,000) 
100 (0,983) 
100 (0,883) 
100 (0,984) 
less (0,856) 
i05 (0,774) 
90 (0,828) 

100 (0,935) 
100 (0,967) 
100 (0,984) 
100 (1,000) 
100 (0,984) 
100 (0,984) 
100 (1,000) 
i00 (0,984) 

va en la piscifactoria de Bagh. El análisis electroforético se realizó sobre 54 loci 
enzimáticos, encontrándose que 18 de ellos presentaban algún tip0 de variación 
genética (Tabla 1). Los niveles de variabilidad genética medidos como porcentaje 
de loci polimórficos (P) y heterozigosidad media por locus (H), se encuentran 
dentro de 10s rangos descritos en otras poblaciones de la especie (Ryman, 1983; 
Krieg & Guyomard 1985; Ferguson, 1989). Sin embargo, curiosamente, el nivel 
de heterozigosis es 150 veces superior en el stock que en la población natural, 
cuando 10s cambios descritos en la literatura indican que 10 común es un descens0 
de la heterozigosis en 10s stocks (Allendorf & Phelps, 1980; Ryman & Stahl, 1980; 
Ryman, 198 1b; Stahl, 1983; Vuorinen, 1984). 

El ajuste de las frecuencias genotipicas observadas en 10s loci codominantes 
de cada población respecto a las esperadas según el equilibri0 Hardy-Weinberg, 
se realizó mediante un test de probabilidades exactas. De 25 comparaciones, 4 
dieron diferencias estadísticamente significativas: locus PM1 en el stock de Bagh 
(p= 0,021), y loci BGALA-2 (p= 0,015), LDH-5 (p= 0,001) y MAN (p< 0,001) en 
la población natural. La heterogeneidad genética entre las 2 muestras se analizó 
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mediante el test de la X2 de contingencia para las frecuencias alélicas; de 16 com- 
paraciones, 13 dieron diferencias estadisticamente significativas. 

Extraordinariamente sorprendente resulta el comportamiento de 10s loci LDH- 
2, LDH-5 y MAN; para estos loci la población natural presenta en alta frecuencia 
10s alelos LDH-2("Lessw), LDH-5(105) y MAN(90), mientras que el stock pre- 
senta fijados 10s alelos LDH-2(100), LDH-5(100) y MAN(100), pudiendo consi- 
derarse que estos alelos actuarian en cada caso como marcadores diagnósticos de 
la población o del stock. El análisis genotipico de 10s individuos de la muestra del 
Riutort pone de manifiesto una gran deficiencia de individuos heterozigotos en el 
locus LDH-5 y la total ausencia de heterozigotos para el locus MAN, 10 que ex- 
plica la significación obervada en el análisis del equilibri0 Hardy-Weinberg (de- 
bido a la dominancia del alelo LDH-2(100) sobre el alelo LDH-2("LessW), en este 
locus no puede hacerse un análisis genotipico de 10s individuos). La deficiencia 
de heterozigotos es comúnmente un indicio genético de que se están considerando 
como una sola población individuos que, en realidad, constituyen dos grupos se- 
parados. Hay evidencia suficiente para suponer que la población natural ha sufri- 
do un aporte de individuos desde la piscifactoria. En concreto, 5 individuos de la 
muestra del Riutort tienen el genotip0 LDH-2(100/-), LDH-5(100/100) y 
MAN(100/100) tipico de 10s individuos de la piscifactoria. Si nosotros medimos 
la variabilidad genética de la población natural sin considerar estos 5 individuos, 
el porcentaje de loci polimórficos se reduce a 7,4%, un valor mis común en las 
poblaciones naturales de la trucha. La heterozigosidad media por locus disminuye 
también de 3,2% al 0,7%, y las frecuencias fenotipicas en 10s loci polimórficos 
(AGP-2, LDH-2, LDH-5 y MPI) se ajustan muy bien a las esperadas en condicio- 
nes de Hardy-Weinberg. Si no fuera porque el propio guarda de la piscifactona re- 
conoció que habia practicado la repoblación directamente en el Riutort, no podria- 
mos haber distinguido este hecho de una posible migración aguas arriba de 
individuos repoblados en el río Llobregat. Sin embargo, las consecuencias de uno 
u otro suceso son las mismas: la población de Riutort ha sufrido una introgresión 
de material genético extraño. Si las repoblaciones continúan, el resultado más pro- 
bable ser6 la pérdida de combinaciones génicas como 10s alelos LDH-2("LessV) y 
MAN(90), Únicos en la especie, y su sustitución por las combinaciones presentes 
en el stock de Bag& Con el10 se habrá limitado no s610 la respuesta adaptativa de 
esta especie, sino también su potencialidad como recurso biológico susceptible de 
explotación. 

Resulta también dramático el hecho de que la piscifactoría, que en principio 
deberia actuar como una reserva de la diversidad genética presente en 10s rios de 
la zona que normalmente repuebla, no presente en su stock 10s alelos diagnósticos 
antes citados para la población natural. La distancia genética de Nei (1972) que se 
observa entre el stock de Baga y el Riutort es de 0,061, muy superior a la 0,026, 
valor promedio entre poblaciones de Salmo trutta (Ferguson, 1989). La mayoria 
de 10s stocks de las piscifactorias espafiolas parecen tener un mismo origen a par- 
tir de material importado de otros paises europeos (Garcia, Jorde, Ryman & Pla, 
en preparación). Los propios guardas forestales reconocen que 10s ejemplares ac- 
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tualmente repoblados suelen perdurar poc0 en  10s rios, bien como consecuencia 
de  su incapacidad de  resistir las condiciones ambientales, bien porque son m i s  fá- 
cilmente capturados, ja que su estancia en  la piscifactoria les ha hecho perder el 
miedo ante la presencia del hombre. 
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