Paropsisterna sp. (Coleoptera, Chrysomelidae, Chrysomelinae) sobre Eucalyptus

sp. (Myrtaceae) a Northam (Western Australia, Australia). Foto: José A. Jurado-
Rivera

Uns investigadors de la UIB posen a punt tecniques
moleculars que permeten coneixer de forma rapida i exacta
qué mengen els herbivors invertebrats

Els resultats de la recerca han estat publicats a la revista Proceedings
of The Royal Society



Una nova técnica d’analisi molecular posada a punt per investigadors de la UIB
permet conéixer de forma rapida i exacta quina és la dieta dels invertebrats
herbivors sense necessitat d’observar-los al camp ni fer complicats estudis
morfologics i/o quimics dels continguts estomacals.

La metodologia, posada a punt a partir d'un nombrdos grup de coleopters
australians, els crisomelids, ha estat publicada ara a la revista Proceedings of The
Royal Society B. El meétode d’extraccié de DNA permet identificar les relacions
trofiques entre herbivors i vegetals, una informacié que és cabdal en la comprensid
del funcionament dels ecosistemes, a |I'hora de prendre mesures en politica de
conservacio i a I’hora d’establir relacions de coevolucid entre plantes i animals.

La recerca forma part de la tesi de José A. Jurado-Rivera, membre del Departament
de Biologia de la UIB, i ha estat supervisada pel doctor Eduard Petitpierre,
catedratic de Geneética de la UIB, i pel doctor Jesis Gémez-Zurita, de I'Institut de
Biologia Evolutiva (CSIC-UPF). En la recerca hi han participat Alfried P. Vogler, del
Departament d'Entomologia del Museu d'Historia Natural de Londres, i Chris A. M.
Reid, del Departament d'Entomologia del Museu Australia.

Introduccio

Aclarir qué menja exactament un animal herbivor no sempre és una tasca facil,
sobretot si I'animal és de petites dimensions i localitzar-lo i fer-ne el seguiment és
complicat, com en el cas de molts insectes. I, no obstant I'anterior, esbrinar la
relacio trofica entre els insectes herbivors i les plantes que consumeixen és una
informacié cabdal en ecologia i a I'hora d'aplicar politiques de conservacio. També
ho és per entendre certs mecanismes d'especiacidé vinculats a canvis climatics i de
vegetacio, és a dir, per abordar estudis de coevolucié entre animals i plantes, i fins
i tot també ho és en vessants més aplicats de la recerca. Tots aquests aspectes
ecologics, evolutius i de conservacido cobren encara més importancia quan ens
adonam que més de la meitat dels éssers vius existents sén insectes, i que la
majoria d'aquests s'alimenta del grup d'organismes amb més biomassa del nostre
planeta: les plantes.

Comunament aquest tipus d'estudis sobre relacions trofiques planta-insecte s'han
establert per observacié directa o per estudis morfologics i/o quimics dels
continguts estomacals. Aquests tipus d'estudis tenen un elevat risc d'inexactitud:
hom pot establir algunes de les plantes que consumeix un animal perd potser no
totes i, a més, no sempre és possible identificar una espécie vegetal a partir de les
restes que ja n'ha consumit un insecte.

Les noves técniques moleculars i, en concret, l'obtencié i identificaci6 de
determinades seqliéncies de nucleotids que permeten la seva atribucid a una
determinada espécie han permeés capgirar la recerca en I'ambit de les relacions
trofiques planta-animal. Aixi ho palesa la metodologia posada a punt per José A.
Jurado-Rivera, investigador del Departament de Biologia de la UIB, en el marc de la
seva tesi doctoral, que acaba de ser publicada a la revista Proceedings of The Royal
Society B. El doctor Eduard Petitpierre, catedratic de Genética de la UIB, i el doctor
Jesis Gbémez-Zurita, de I'Institut de Biologia Evolutiva (CSIC-UPF), ambdos
supervisors de la recerca duta a terme per José A. Jurado-Rivera, son signants de
I'article, juntament amb Alfried P. Vogler, del Departament d'Entomologia del



Museu d'Historia Natural de Londres, i Chris A. M. Reid, del Departament
d'Entomologia del Museu Australia.

La recerca s'ha centrat en l'estudi de les relacions trofiques entre un grup de
coleopters, concretament una subfamilia dels crisomélids, del continent australia i
la seva vegetacid. Australia acull més del 40 per cent dels géneres de crisomelins
existents en tot el moén, i un total de 720 especies. José A. Jurado-Rivera per fer
I'estudi ha realitzat dues estades de diversos mesos a Australia, durant els anys
2005 i 2006. Es ddéna la circumstancia que, a més, la biologia dels crisomelids
australians era molt poc coneguda, com ho palesa el fet que durant aquests anys
de recerca s'han pogut localitzar aproximadament una vintena d’espécies noves
encara no descrites per a la Ciencia.

Paropsisterna crocata (Coleoptera, Chrysomelidae, Chrysomelinae) sobre Corymbia
sp. (Myrtaceae) a Kingsbury Lookout (Western Australia, Australia). Foto: José A.
Jurado-Rivera

Extraccio i obtencid selectiva del DNA vegetal

La metodologia emprada pel grup d'investigadors consisteix a extreure el DNA de la
totalitat de l'insecte, en concret de les parts blanes de Il'animal, deixant intacte
I'exoesquelet. El que s'obté és no solament el DNA de I'animal, sindé també el de les
plantes consumides per l'insecte. A continuacié la técnica consisteix a detectar les



seqliencies de nucledtids corresponents a l'anomenat intré trnL (UAA) del
cloroplast, una regidé la seqliéncia de la qual és distinta per a la majoria de les
espécies vegetals. La deteccié d'aquesta regid de DNA cloroplastic es realitza
mitjancant els anomenats encebadors, petits fragments de DNA que detecten els
nucleotids del comengament de la seqiéncia cercada (els encebadors sén iguals per
a totes les espécies), s'aparellen amb les seves bases complementaries i mitjangant
la reaccié en cadena de la polimerasa, se sintetitza tota la cadena complementaria
que inicia I’encebador, perqué I'enzim va afegint nous desoxiribonucleotids. Aquest
procés es repeteix diverses vegades i el resultat és que d'una mostra molt petita de
DNA se n'obté una més gran quantitat que conté, a més, les seqliéncies
d'identificaci6 que interessen. Aquestes seqléncies obtingudes sén després
comparades en una base de dades en la qual per a cada espécie figura la
corresponent seqliéncia (metode del codi de barres genétic o barcoding). D'aquesta
manera es pot saber amb exactitud a quina espécie o espécies vegetals correspon
el DNA extret de l'insecte.

Tot i que les bases de dades actualment existents ja disposen de les seqléncies de
nucleotids per a diversos marcadors moleculars per a moltes espécies vegetals del
planeta, hi ha la possibilitat que la seqliéncia extreta emprant la metodologia
esmentada no correspongui exactament a cap de les existents a la base de dades.
En el treball ara publicat, els investigadors proposen un metode d'identificacio de
I'espécie vegetal mitjancant una reconstruccié filogenética. Per aix0 es tenen en
consideracio les cent primeres seqliencies més semblants a I'obtinguda o seqliéncia
problema que ofereix la base de dades. Han fixat el nombre en cent perqué és una
quantitat de seqliéncies suficientment informativa i no compromet gaire la velocitat
computacional de les analisis. A partir de la seva comparacid es pot obtenir un
arbre evolutiu i detectar les seqliéncies evolutivament més proximes a la seqliéncia
problema. D'aquesta manera és possible conéixer almenys el génere o la familia de
plantes a la qual pertany la seqliéncia problema. Una vegada conegut el grup
taxonomic en el qual s’enquadra la seqliiéncia problema, i per simple comparanca
amb les espécies botaniques presents en l'area de colelecta de l'insecte, és molt
facil restringir el cercle de possibles plantes a una o diverses espécies.

Coneixer aquest tipus d'informacid és essencial en els casos en qué existeix un gran
desconeixement sobre la biologia de I'animal, ja que a través de les espeécies de les
quals s'alimenta, I'animal pot ser trobat més facilment a la natura. La técnica és
efectiva fins i tot en cas que |'extraccié es faci a partir d'un animal dessecat i antic
d'una col-leccié ubicada en un museu i del qual, per exemple, no es tinguin noticies
des de fa anys perqué no s'ha pogut retrobar al camp. Saber quines espécies menja
I'animal en qulestié permet anar a cercar aquestes espécies al camp i augmenta la
probabilitat de retrobar l'insecte. Aixi doncs, la nova metodologia pot ser de gran
utilitat davant problemes que sorgeixen en biologia de conservacié. A més, els
coneixements derivats d’'aquest tipus d’estudis serviran per seleccionar insectes els
habits alimentaris dels quals els converteixen en bons candidats per al control
biologic de plantes invasores i d’espécies vegetals plaga.

Els crisomelins australians

La hipotesi actual sobre I'evolucié dels crisomelins és que s'irradiaren a tot el
planeta des de I'hemisferi sud. Aproximadament el 40 per cent dels crisomelins sén
endemics del continent australia, i en importancia quant a nombre d'espécies,
segueixen America del Sud i Sud-africa.



La técnica posada a punt per José A. Jurado-Rivera i la resta d'investigadors ha
permeés no sols coneéixer els vegetals que consumeixen els crisomelins australians,
sind confegir a partir de 'analisi del material genétic les relacions evolutives de les
diferents espécies d'insectes en relacido amb les distintes espécies vegetals. Aixi, per
exemple, els investigadors han pogut palesar que, en general, determinats grups
de crisomélids s'alimenten d'una familia o families molt concretes de plantes. No
obstant aix0, la técnica ha pogut demostrar l'existéncia de canvis evolutius en
determinades époques. Aixi per exemple, es pot datar quan una espécie adaptada
fins aleshores a una alimentacid molt estricta, sempre a partir de les mateixes
espécies de plantes, passa a diversificar la seva nutricié gracies a l'apariciéo d'una
adaptacié a l'atzar d'alguna part de la poblacié que li ha permeés explotar plantes
absolutament distintes.

De fet, a Australia la fauna de crisomelins es pot separar en dos grans grups en
relacio amb les seves relacions trofiques. Un grup s'alimenta d'espécies propies dels
boscs humits, mentre que un segon grup de géneres i especies amb un alt grau
d'endemicitat s'alimenten d'espécies propies dels boscs d'acacies i dels boscs
d'eucaliptus, molt més xérics. Filogenéticament les espécies de boscs humits son
més antigues que les de boscs més arids, son relictes d’époques anteriors al
Cenozoic, justament quan el canvi del clima provoca una adaptacié d'un llinatge
d'aquests que presumiblement s'ha anat diversificant donant lloc a multitud
d'espécies endemiques.
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