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Mediterranean pines are a complex group of species, which phylogenetic relationships are still
unclear. Recent population genetic studies using neutral molecular markers (allozymes,
CcpSSRs, nSSRs and AFLPs) have shown contrasting population structures and levels of
diversity. Our major research line in this field is to contrast variation data from neutral markers
with nucleotide variation from candidate genes for various important adaptive traits (namely,
drought, phenology and growth) in nature. We benefit from genome projects in economically
important species (e.g., Pinus taeda, Pinus pinaster and poplars) to identify genes that are
important for local adaptation to a changing environment. Then, our research focuses on
identifying major evolutionary processes such as genetic drift in marginal populations, gene
interchange and the imprint of natural selection for a wide range of pines, including models
species (Pinus pinaster) and other with a pressing lack of knowledge (Pinus uncinata, for
instance).
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Los pinos mediterrdneos son un grupo de especies complejo cuyas relaciones filogenéticas no
son bien conocidas en la actualidad. Trabajos recientes con marcadores moleculares neutrales
(isoenzimas, cpSSRs, nSSRs y AFLPs) muestran diferentes niveles de diversidad y estructura
genética para estas especies. Nuestra linea de investigacion principal en este campo consiste
en la comparacién de la informacion obtenida con marcadores neutrales con aquella
procedente de secuencias de ADN en genes candidatos para caracteres cuantitativos con
importancia adaptativa (sequia, fenologia y crecimiento, principalmente) en el medio natural.
Nuestra aproximacion se beneficia de los proyectos de gendmica en especies con importancia
econdémica (ejemplo, Pinus taeda, Pinus pinaster y Populus spp) para identificar aquellos genes
que participan en procesos adaptativos a condiciones locales en un ambiente cambiante. Una
vez seleccionados los genes, se estudian los procesos evolutivos, tales como el efecto de la
deriva genética en poblaciones marginales, el flujo genético entre poblaciones y la impronta de
la seleccion natural, que explican la estructura poblacional actual de las diferentes especies.
Estos trabajos se realizan tanto con especies modelo (Pinus pinaster) como con otras donde
existe una acusada falta de conocimiento (por ejemplo, Pinus uncinata).
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