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1. Base legal y antecedentes 

En España, todas las competencias en materia de caza las ostentan las Comunidades 

Autónomas al amparo del artículo 148 de la Constitución. La Administración General 

del Estado, solo mantiene labores de coordinación interautonómica. Dentro de esas 

competencias se elabora el presente documento de consulta. 

Con fecha 14 de marzo de 2023, se aprobó en el seno del Comité de caza, dependiente 

de la Subdirección General de Producciones Ganadera y Cinegéticas Agrarias y 

Ganaderas del Ministerio de Agricultura, Pesca y Alimentación, retomar el grupo de 

trabajo para la determinación de la pureza genética de especies cinegéticas, donde se 

hicieron unos primeros trabajos en el año 2016.  

Tras un primer análisis, dentro del Comité de caza, se llegó a la conclusión de que no 

hay una definición clara de lo que significa pureza genética, ni como la introducción de 

especies alóctonas podría alterar a las poblaciones naturales. En ese sentido, la Ley 

1/1970 de 4 de abril de caza, no refleja nada con relación a pureza genética ni a control 

de hibridación de especies y la Ley 42/2007 de 13 de diciembre, de Patrimonio Natural 

y Biodiversidad no define los criterios para considerar cuándo se produce una 

alteración de la pureza genética de las especies silvestres autóctonas derivada de la 

introducción en el medio natural de individuos de especies o subespecies alóctonas. 

Esto crea una situación de indefensión e incertidumbre jurídica los diferentes 

propietarios de granjas cinegéticas, cazadores y administraciones regionales al no 

tener definidas unas directrices claras, a la vez que aumenta el riesgo de introgresión 

por la falta de control efectivo de las sueltas. 

Dicha Ley, en su artículo 54.2 expone que “La Administración General del Estado 

prohibirá la importación o introducción en todo el territorio nacional de especies o 

subespecies alóctonas cuando éstas sean susceptibles de competir con las especies 

silvestres autóctonas, alterar su pureza genética o los equilibrios ecológicos”, y en su 

artículo 65.3j que “Las Administraciones Públicas competentes velarán porque las 
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sueltas y repoblaciones con especies cinegéticas no supongan una amenaza para la 

conservación de estas u otras especies en términos genéticos o poblacionales”. 

 

Previamente a la redacción de este documento, se han mantenido contactos con los 

representantes de las Administraciones Competentes en materia de caza que se 

ofrecieron a participar en la elaboración de este texto, las cuales son: Andalucía, Murcia, 

Castilla-La Mancha, Extremadura y Comunidad de Madrid. Finalmente, y tras un primer 

análisis, se realizó una consulta a la comunidad científica e investigadora, que está 

trabajando de manera específica sobre la pureza genética de especies silvestres. 

Una vez redactado un primer borrador del documento, se volvió a someter a su análisis 

a las Autoridades Competentes y a la comunidad científica que ha participado en el 

proyecto, aportando una serie de alegaciones en forma de mejoras al mismo, cuyo 

resultado es lo que se refleja en este documento final. 

Este primer borrador fue motivo de consulta a la SG de Biodiversidad terrestre y marina 

del MITERD, quienes devolvieron el documento con una serie de observaciones al 

mismo. Tras levantamiento de las observaciones conjuntamente con las 

Administraciones Competentes de las Comunidades Autónomas y la comunidad 

científica, se presenta este segundo borrador. 

 

Nota: los métodos y restricciones aquí presentados están sometidos a la limitación de 

“Las Mejores Técnicas Disponibles”. Esto es, cada año se revisará la mejora o novedades 

en la ciencia y las técnicas de análisis y en la validez de los lotes para su condición de 

Apto y se propondrá en el órgano de discusión correspondiente (en estos momentos 

el Comité de Caza) para la modificación de las propias directrices, siempre en búsqueda 

de una mejor detección y habilitación de ejemplares y lotes Aptos. 
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2. Exposición de motivos 

La actividad cinegética en nuestro país se enfrenta en la actualidad a una gran 

diversidad de retos y dificultades, las cuales deben de ser afrontadas por cada 

Comunidad Autónoma, donde cada una de ellas ha desarrollado un modelo de caza 

acorde con su realidad territorial compatible con la conservación de los recursos 

naturales. Este modelo de caza debe basarse en la gestión sostenible de poblaciones 

silvestres. 

Para ello y bajo las directrices marcadas en la Estrategia Nacional de Gestión Cinegética 

(2022), se debe de analizar el uso de herramientas de gestión como las 

reintroducciones y repoblaciones, las sueltas y las traslocaciones. Estas buscan, en 

último término, conservar la pureza genética de las especies y respetar la normativa 

vigente, como así se expone en la acción 2.3.1.1 Consecución de un buen estado de 

conservación de las poblaciones cinegéticas:” Mantenimiento de la pureza genética de 

las especies autóctonas” y en su acción 2.4.2.1 Actuaciones generales en relación a 

traslocaciones y transporte de fauna cinegética: “Evitar el empleo de animales de 

dudoso origen, garantizando siempre su pureza genética y garantía sanitaria”. 

El objetivo es el uso de todas las herramientas disponibles, para evitar la alteración de 

la pureza genética de las especies silvestres autóctonas minimizando el riesgo de 

introgresión genética. 
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3. Análisis de la problemática 

Una vez analizado el entorno relacionado con el tema a tratar, se detectan una serie de 

problemas relacionados, que están influyendo de forma negativa en la gestión de la 

pureza genética de especies silvestres cinegéticas. Estos problemas, de diversa índole, 

se exponen a continuación. 

Técnicos:  

✓ Agricultura intensiva y presión predadora sobre las especies cinegéticas que, de 

manera indirecta, repercute en la intensificación de la caza y en la necesidad de 

liberar ejemplares criados en cautividad, con el consiguiente riesgo de aumento 

de individuos híbridos en el medio natural. 

✓ Caza y gestión intensiva: ojeos, sueltas, cría y recría en granjas. 

✓ Introducción de ejemplares alóctonos. 

✓ Contaminación genética en las poblaciones autóctonas. 

✓ Cambios en la fenología de las especies silvestres. 

Normativos: 

✓ No existencia de referencias normativas que definan ejemplares puros o. 

✓ Falta de abordaje en la legislación actual, de la definición ni de los intervalos de 

umbral de hibridación, esto es, los niveles de introgresión genética de otras 

especies alóctonas en especies cinegéticas silvestres que hagan considerar a un 

ejemplar como híbrido desde el punto de vista legal. 

✓ Inexistencia de normas de certificación u homologación de granjas cinegéticas. 

Legales: 

✓ Sueltas ilegales, con poca capacidad de detección por falta de capacidad 

inspectora 

✓ Granjas ilegales sin posibilidad de sanción, por vacío legal. 

✓ Granjas cuya actividad no está debidamente controlada, aun cumpliendo con los 

requisitos legales, por deficiencias en la legislación existente. 

Sanitarios: 
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✓ Riesgo de introducción de enfermedades mediante la suelta de ejemplares 

cinegéticos. 

Con este análisis previo, se determinarán los objetivos a conseguir en este documento.  

4. Proceso de elaboración de la Propuesta 

La finalidad de este documento es elevar una propuesta con base científica y 

bibliográfica, para resolver la problemática anteriormente expuesta y conseguir unas 

directrices normativas en la que las Autoridades Competentes puedan apoyarse para 

acabar con el vacío legal que actualmente existe, y así poder tomar decisiones 

relacionadas con la determinación de la pureza genética de las especies cinegéticas, 

para poder hacer gestión y manejo de la actividad cinegética, y evitar el riesgo de 

introgresión en poblaciones naturales. 

4.1 Exposición de base científica  

En este apartado se enumera el recorrido realizado de análisis científico y bibliográfico 

para la determinación de decisiones y exponer así, de manera justificada el documento. 

✓ Estudio de los métodos genéticos para determinar hibridación en la perdiz roja . 

Estudio FEDENCA. Fundación para el estudio y la defensa de la naturaleza y la 

caza. 2010. 

✓ Borrador de Orden de 2019, de la Consejería de Agricultura, Medio Ambiente y 

Desarrollo Rural, por la que se regula el procedimiento de certificación de calidad 

genética de la perdiz roja (Alectoris rufa) en Castilla-La Mancha. 

✓ Proyecto de Decreto de 2.021, por el que se regula el procedimiento de 

certificación genética y se regulan las sueltas y repoblaciones de aves galliformes 

autóctonas (perdiz roja y codorniz común) en la Región de Murcia . 2020. 

✓ Consulta a científicos especializados en pureza genética de especies silvestres. 

2024. Se realizó esta consulta a especialistas en la materia, donde se le 

formularon las siguientes preguntas: 
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- Interpretación de lo definido en la ley 42/2007. ¿Qué se entiende por 

pureza genética según esta norma? 

- Definir el tamaño de muestra. % de muestra a analizar qué debemos hacer 

en granjas, para determinar si el individuo es apto para repoblación o no. 

El objetivo de este análisis por parte de la comunidad científica, es buscar un 

nivel de garantía para que no haya introgresión genética en las poblaciones 

silvestres, atendiendo a sus conocimientos en la materia, desde un punto de vista 

multidisciplinar. 

4.2 Grupo de trabajo 

La presente propuesta técnica es el resultado del análisis bibliográfico, técnico y 

científico, de un grupo de trabajo originado en el seno del Comité de caza dentro 

de la Subdirección General de Producciones Ganaderas y Cinegéticas, del 

Ministerio de Agricultura, donde participan las Comunidades Autónomas de 

Andalucía, Región de Murcia, Castilla-La Mancha, Extremadura y Comunidad de 

Madrid. 

El principal objetivo de este grupo de trabajo es elaborar un documento donde 

se definan los individuos genéticamente aptos y se marquen las pautas para que 

no se vean alteradas las propiedades genéticas de las poblaciones naturales, a la 

hora de la liberación de estos en el medio para sueltas o repoblaciones. 

Este documento constituiría una guía para que las Administraciones 

Competentes puedan elaborar normativa y legislación en una dirección común 

y en el sentido de reducir la problemática anteriormente expuesta. 

4.3. Revisión y Propuesta de Borrador 

Tras el trabajo realizado con las Comunidades Autónomas y tras una primera 

revisión del Ministerio para la Transición Ecológica y Reto Demográfico 

(MITERD), se recibieron observaciones al documento. Las cuales fueron de nuevo 

trasladadas al Grupo de Trabajo. Tras una nueva discusión sobre el documento, 
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se presenta a continuación una versión definitiva del borrador de Directrices de 

determinación de la pureza genética de especies cinegéticas. 

 

Figura 1: Esquema de trabajo de elaboración del documento 

Fuente: elaboración propia  
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5. Propuesta Técnica 

A continuación, se presenta la Propuesta Técnica para revisión por parte del Ministerio 

para la Transición Ecológica y Reto Demográfico (MITERD). 

5.1 Objeto 

Regular el procedimiento de certificación de la calidad genética de perdiz roja 

(Alectoris rufa) y de codorniz común (Coturnix coturnix), con el fin de establecer 

patrones y criterios para con los ejemplares criados en cautividad de manera que estos 

ofrezcan garantías en sus propiedades genéticas para que no se vean afectadas las 

características genéticas de las poblaciones silvestres en caso de suelta o repoblación.  

5.2 Definición de granja 

Instalaciones cuyo objetivo principal es la cría o reproducción de ejemplares de alguna 

de estas especies, para la posterior repoblación de cotos de caza y demás espacios 

cinegéticos, para su suelta en los mismos, (caza o repoblación) o para el abastecimiento 

de otras granjas.  

5.3 Tipos de granja 

• Granjas que solo disponen de plantel reproductor de ciclo completo. 

• Granjas que solo estarán habilitadas para la recría. 

Se recomienda no permitir las granjas mixtas. Esto debería ser establecido en norma 

legal de la Comunidad Autónoma. 

5.4. Técnicas de análisis y marcadores. Ejemplar apto / no apto 

Se definen las diferentes técnicas que permitan el análisis de los siguientes marcadores: 

5.4.1. Perdiz roja (Alectoris rufa) 

5.4.1.1. Marcadores Bialélicos (SNP) 

1.- Marcadores Bialélicos (SNP) exclusivos de especie. El tipo de análisis a realizar es el 

de exclusión de pureza genética.  

• Ejemplar apto para 0 o 1 alelos de la especie alóctona (es decir, <2 alelos de la 

especie alóctona). 
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• Ejemplar híbrido para >1 alelo de la especie alóctona. 

 

Marcadores diagnósticos aptos 

Marcadores diagnósticos aptos para la detección de introgresión genética en 

perdiz roja que cumplen las condiciones siguientes:  

o Que estén publicados y sean de uso público.  

o Con información la necesaria disponible para su reproducción.  

o Ratificación de su carácter diagnóstico por más de un grupo de 

investigación. 

Públicos: con secuencias útiles para genotipado. 

1. SNP en el gen Beta fibrinogen (FGB) 

2. SNP en el gen Parathyroid hormone (PTH) 

3. SNP en el gen Aggrecan1 (AGC1) 

4. SNP en el gen Thrombospondin 1 (THBS1) 

5. SNP en el gen ATP citrate lyase (ACLY) 

6. SNP en el gen Recombination activating gene 1 (RAG1) 

7. SNP en el gen Vimentin (VIM) 

8. SNP en el gen Beta Crystalline (CRYB)  

9. SNP en el gen Alpha enolase (ENO)  

10. SNP en el gen Adenylate kinase 1 (AK) 

11. SNP en el gen Ribosomal Protein L7A (RPL7) 

12. SNP en el gen Creatine kinase 6 (CKB) 

13. SNP en el gen Cell Division Cycle 2-like1 (CDC2L1 

14. SNP en la región Dloop (Dloop2) 

15. SNP en el gen Hepatocyte nuclear factor 1 alpha (HNFA1) 

16. SNP en el gen Pterin-4-alpha-carbinolamine dehydratase 2 (TCF1) 

17. SNP en el gen Rhodopsin (RHO) 

18. SNP en el gen Myeloperoxidase (MPO) 

19. SNP en el gen Phosphodiesterase 6B (PDE6B) 

20. SNP en el gen CG3869_1 (CG3869_1) 

21. SNP en el gen Spectrin Beta Non-Erythrocytic 1 (SPTBN1) 

22. SNP en el gen Cytochrome B (Cyt-B) 
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23. SNP en el gen Beta-globin (HBB) 

No Públicos: no se conoce exactamente su localización en el genoma 

24. SNP en la region mitochondrial D-loop (SNPDLOOP2) 

25. SNP en el gen citocromo b (MT-CYB) 

26. Microsatélite 1F32 (Microsatélite Aru1F32).  

27. Microsatélite Aru 1H15.  

28. Marcador microsatelital Aru 1I68 (Microsatélite Aru1I68).  

2.- Se estudiará para una segunda fase, la posibilidad del uso de marcadores 

multialélicos (u otras técnicas disponibles) siempre que se cumpla con el criterio de 

mejora del análisis (o al menos igualar) que se pueda tener mediante el uso de 

marcadores bialélicos. 

3.- Se podrá hacer uso de algunas marcas registradas (como el Análisis múltiple de PCR 

y SNP basado en Snapshot o Análisis genético usando la tecnología Open Array) o se 

emprenderán los procedimientos que se estimen oportunos por las Autoridades 

Competentes, siempre y cuando se verifique la capacidad del laboratorio de referencia 

para la realización de los análisis (ver punto 5.5.5. – laboratorios de referencia). 

4.- Se podrá hacer uso de marcadores no públicos de manera voluntaria siempre y 

cuando estos marcadores hayan sido verificados en un estudio científico en revista 

indexada con verificación con pares. Ver para más información en punto 6. Referencias 

lista no extensiva ni definitiva de marcadores públicos y no públicos. 

5.- Se definirá un número mínimo de marcadores bialélicos necesarios para ratificar el 

resultado del análisis de un ejemplar. Hay que tener en cuenta que, por la calidad de la 

muestra, u otras causas, en el resultado de un análisis pueden no aparecer todos los 

marcadores. Se indica un número mínimo de marcadores para dar por válido el 

resultado de un ejemplar. Este número según lo indicado por la comunidad científica 

consultada no debe de ser menor de 17, que se puede ampliar en función de la 

disponibilidad de análisis, las técnicas y la viabilidad económica. 

Sin embargo, este detalle se definirá en la segunda fase durante la redacción de las 

Directrices de determinación de la pureza genética de especies cinegéticas. 
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5.4.2 Codorniz común (Coturnix coturnix) 

Existen dos tipos de análisis, con posibilidad de ser ampliados a tres durante la 

redacción del documento de Directrices, los cuales dependen del tipo de marcador 

utilizado. En todos los casos se requiere el uso de secuencias y genotipos de referencia 

que permitan la detección de material genético propio de codorniz japonesa (Coturnix 

japonica). De la misma manera que para la perdiz roja (Alectoris rufa), se exponen los 

3 tipos de análisis, para que cada Autoridad Competente, pueda determinar el más 

conveniente en función de sus medios técnicos y económicos. 

 

5.4.2.1. Secuencia de ADN mitocondrial. 

1.- Se requiere, además de los haplotipos de los individuos muestreados para la 

certificación, haplotipos propios de codorniz común (Coturnix coturnix) y japonesa 

(Coturnix japonica). Las secuencias serán alineadas y se realizará un análisis filogenético 

que deberá resultar en un árbol filogenético con los haplotipos agrupados en dos 

clados monofiléticos, uno con los haplotipos de codorniz común (Coturnix coturnix) 

(Balirani et al. 2005, Sanchez-Donoso et al. 2014) y otro con haplotipos de codorniz 

japonesa (Coturnix japonica) (Balirani et al. 2005, Sanchez-Donoso et al. 2014).  

2.- Se incluye en este documento que este tipo de análisis, será restringido por 

considerar los dos siguientes más robustos para el análisis de la genética de la codorniz 

común (Coturnix coturnix). 

 

5.4.2.2.- Marcadores multialélicos (microsatélites) 

1.- La determinación de existencia de hibridación, se realizará mediante el análisis 

probabilístico de encontrar los genotipos para marcadores microsatélites de los 

ejemplares en estudio y de los individuos de referencia para la certificación en la 

codorniz común y japonesa. El resultado será el que proporcione el conjunto de 

individuos que constituyan un lote, considerado este como la unidad de análisis. Se 
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determinará la proporción promedio de genoma que compartiría orígenes genéticos 

con el genoma de lo que denominamos codorniz común. 

2.- Se supone la existencia de dos orígenes genéticos correspondientes a la codorniz 

común (Coturnix coturnix) y a la codorniz japonesa (Coturnix japonica), a los que se 

asignará la proporción de genoma de cada ejemplar analizado que resulte.  

3.- Ejemplar apto: si la probabilidad de asignación de su genotipo al cluster genético 

de codorniz común (Coturnix coturnix) es mayor del 0,95. Con el objetivo de reducir al 

mínimo el riesgo de hibridación, se establecerá dicho umbral a partir del año n+3 

(siendo n el año de entrada en vigor de las presentes directrices), como se refleja en la 

tabla del apartado 5.5.8. Hasta ese año n+3 este umbral queda establecido en un valor 

mayor del 0,83 de asignación al cluster genético. 

4.- Se propone como referencia (no exclusiva) un análisis con el programa Structure 

(Pritchard et al. 2000). Este programa realiza el análisis bayesiano que permitirá 

determinar la probabilidad de encontrar los genotipos para la certificación en la 

especie común (Coturnix coturnix) y japonesa de codorniz (Coturnix japonica). Como 

resultado, se deberá obtener que los genotipos de referencia pertenecientes a codorniz 

común (Coturnix coturnix) tengan una probabilidad de asignación mayor de 0.83 a uno 

de los grupos genéticos (“cluster”) y que los genotipos de referencia pertenecientes a 

codorniz japonesa (Coturnix japonica) tengan un valor de asignación mayor de 0.83 al 

otro cluster genético (Sánchez-Donoso et al. 2012). 

5.- Marcadores microsatélites autosómicos no ligados: GUJ0001, GUJ0017, GUJ0028, 

GUJ0039, GUJ0044, GUJ0057, GUJ0065, GUJ0074, GUJ0085, GUJ0093 y GUJ0097. 

 

5.4.2.3.- Análisis basado en SNPs: (nuevo método) 

1.- El uso de marcadores bialélicos no se considera para esta versión del documento, 

pero es posible que sí se incluya en el documento final de Directrices de determinación 

de la pureza genética de especies cinegéticas. La razón es que actualmente no hay 
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marcadores SNP publicados para discriminar entre codorniz común (Coturnix coturnix) 

y codorniz japonesa (Coturnix japonica). 

2.- Actualmente grupos de investigación están colaborando en la selección de un panel 

de SNPs que permita discriminar entre codornices comunes y codornices híbridas o 

japonesas. A día de hoy, se han seleccionado ya algunos SNPs y ahora se está testando 

su efectividad de discriminación teniendo en cuenta la diversidad genética de las 

codornices. 

3.- Se puede ver en el Anexo I un avance de esta metodología de análisis, la cual está 

próxima a ser publicada. 

4.- Al igual que para la perdiz roja (Alectoris rufa), los marcadores diagnósticos aptos 

para la detección de introgresión genética en codorniz común (Coturnix coturnix) 

común deberán cumplir las condiciones siguientes:  

o Que estén publicados y sean de uso público.  

o Que la información necesaria para su reproducción esté disponible.  

o Confirmación de su carácter diagnóstico por más de un grupo de 

investigación.  

 

De los modelos de análisis expuestos (sin tener aún en cuenta el tercer modelo 

expuesto por estar en estudio y no publicado), para el de análisis de marcadores 

microsatélites, se dará un periodo de transición de 3 años desde la entrada en vigor de 

este protocolo, para que en los análisis realizados, la probabilidad de asignación de su 

genotipo al cluster genético de codorniz común (Coturnix coturnix) sea mayor del 0,83, 

a partir del año n+3, y tal como se ha expuesto en el apartado anterior, el porcentaje 

aceptado será mayor de 0.95, en el 95 % de ejemplares analizados. 

Este tipo de análisis basado en SNP ha de ser el priorizado, respecto a las otras dos 

técnicas, para la determinación de la pureza genética de codornices comunes criadas 

en cautividad y liberadas al medio natural. Con esto, se pretende minimizar el riesgo 

del uso de marcadores multialélicos (microsatélites), en el que influye ya que este tipo 
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de análisis requiere tomar muestras de referencia que sean consideradas como “puras” 

y este criterio queda a expensas de la selección previa de los ejemplares a muestrear 

Es por ello que.la elección de muestras puede estar dirigida, y se produzcan sesgos en 

los resultados si se emplean como referencia ejemplares no puros de codorniz común.  

Para el análisis con ADN Mitocondrial, la propuesta es que su uso se restringirá solo 

hasta que sean publicados los marcadores SNP para codorniz común (Coturnix 

coturnix). Por tanto, una vez pasado este periodo, se optaría por la opción preferente 

de los marcadores SNP para codorniz común (Coturnix coturnix). 

 

5.4.3 Cuadro resumen de técnicas de análisis 

Fuente: Elaboración propia 

 Marcadores SNP ADN Mitocondrial Microsatétlites 

Perdiz roja (Alectoris rufa) Aceptado -- -- 

Codorniz común (Coturnix coturnix) A implementar 

cuando se 

publiquen los 

marcadores 

A extinguir. 

Periodo de transición 

hasta que se 

publiquen los 

marcadores SNP 

3 años de transición con valor 

aceptable de más de 0,83% de 

proporción genómica compartida. 

A partir del año n+3, esta mínima 

proporción será mayor del 0,95% 

Tabla 1. Técnicas de análisis genético propuestas 

5.5  Regulación de granjas 

5.5.1.- Lotes genéticamente aptos 

Tanto para Perdiz roja (Alectoris rufa), por análisis bialélico, como para Codorniz 

común (Coturnix coturnix), cuando estén disponibles estos análisis, se debe de 

cumplir la siguiente condición para ser un lote apto: 

Proporción de individuos aptos por lote mayor del 95%. 

* Consultar tabla punto 5.5.8 
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5.5.2.- Definición del tamaño de muestra 

5.5.2.1. Perdiz roja (Alectoris rufa) 

- Explotaciones de recría: el objetivo es que el proveedor proporcione un 

producto de calidad y que cumpla con los requisitos establecidos en cuanto a 

hibridación. La forma de muestrear en este caso tendrá como objetivo la 

detección, con una cierta probabilidad, de un determinado nivel de perdices 

híbridas. Se desea saber si entre los ejemplares que se adquieren, el porcentaje 

de híbridos no supera el 5%, y que esa detección se realice con una potencia o 

probabilidad de entre el 95%. En la tabla que se adjunta, se expone el número 

de animales que se debería de muestrear, en función de las dos premisas 

anteriores. Este tamaño de muestra serviría tanto para aceptar como buena la 

situación en el supuesto de que no se encontrara ninguna muestra híbrida, o 

también para considerar como no adecuada la situación al haber sido detectada 

alguna muestra híbrida, es decir, se sospecha de un nivel de hibridación 

(porcentaje de perdices híbridas) superior al umbral aceptado. Este muestreo 

asume que el lote que se muestrea es homogéneo en cuanto a su probabilidad 

de contener ejemplares híbridos.  

Figura 2. Determinación tamaño de muestra granjas de recría 

 

Fuente: Garrido J.L. Fedenca 2011 

Por ejemplo, si el porcentaje de híbridos no ha de superar el 5% en el lote para 

considerarse como apto, y se desea que esa detección se realice con una potencia 

o probabilidad del 95%, el número de animales que se debería de muestrear es de 

58.  
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- Explotaciones de ciclo completo: En este caso el objetivo es ir garantizando, de 

forma paulatina, la calidad de los reproductores. Se tomará una muestra, 

siempre entre los reproductores más jóvenes, cuyo número no es posible de 

indicar a priori ya que depende de varios factores, entre ellos de la frecuencia 

de híbridos que pueda tener en la explotación (ver tabla adjunta). 

Figura 3. Determinación tamaño de muestra granjas de ciclo completo 

 

Fuente: Garrido J.L. Fedenca 2011 

en la que: N es el número de reproductores; Z es el valor de la distribución normal 

que deja a su derecha una proporción α de la distribución; p es el porcentaje de 

hibridación; q es el porcentaje de no híbridos (1-p); d es la diferencia entre el 

porcentaje de hibridación verdadero y el estimado. 

Se trata de realizar una estimación de la proporción de híbridos bajo unas 

determinadas premisas, el tamaño de muestra para estimar esa frecuencia de 

híbridos depende de la proporción verdadera de híbridos en la explotación (cifra 

desconocida), de la proporción que consideremos a priori de híbridos (p), de la 

diferencia entre el porcentaje de hibridación verdadero y estimado a priori (d) y 

del intervalo de confianza que se desee. 
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*Todo lo expresado en este aparatado, está basado en las consultas científicas realizadas, exponiendo en el mismo el pensamiento 

unánime de la mayoría de científicos consultados, donde se expresan diciendo que debe estar regulado por fórmulas de cálculo 

del tamaño de muestra conociendo el tamaño de la población. A su vez se apoyan en el estudio de FEDENCA 2010. 

 

5.5.2.2. Codorniz común (Coturnix coturnix) 

Una vez analizado por parte de Autoridades Competentes y científicas, para ver si son 

extrapolables a la codorniz común (Coturnix coturnix) los tamaños muestrales 

definidos anteriormente para perdiz roja (Alectoris rufa), se considera, que sí son 

aplicables para esta especie, basándonos en lo siguiente: 

El método de elección del tamaño de muestra es extrapolable, siempre que el método 

de análisis de la aptitud genética sea el de exclusión de pureza genética, es decir, 

siempre que se usen marcadores bialélicos (SNP). 

Como en este documento, ya se ha expuesto que el uso de estos marcadores bialélicos 

será preferente en el momento que sean públicos y estén disponibles para Codorniz 

común (Coturnix coturnix), se propone como definitivo el uso de las mismas fórmulas 

que las definidas para la perdiz roja, para definir el tamaño de muestra de la codorniz 

común. 

 

Para todas las granjas, tanto de perdiz roja como de codorniz común, en los muestreos 

que se realicen, los animales analizados han de ser identificados previamente a los 

análisis y mantenidos en condiciones controladas que permitan su manejo una vez 

disponibles los resultados. Los individuos que tras el análisis finalmente no resulten 

aptos, a pesar de que el lote al que pertenecen sí se considere apto en su conjunto, se 

propondrán para otros destinos que no sean repoblaciones en el medio natural, según 

se refleja en el punto 5.5.8. Este este destino será la industria alimentaria, matadero o 

reclamo vivo.  

Por otro lado, como es lógico, si un lote se considera no apto, ninguno de los individuos 

que pertenecen a dicho lote podrá ser liberado al medio natural. 
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5.5.3 Periodo de adaptación para conseguir individuos genéticamente Aptos 

En base a toda la información recopilada, se propone un periodo de transición máximo 

de 3 años, [(n+3) a partir del año n de entrada en vigor del presente protocolo], para 

todas las granjas de perdiz roja (Alectoris rufa) y de codorniz común (Coturnix 

coturnix), para así conseguir la aptitud de todos sus individuos, entendiendo por 

aptitud, los individuos que queden enmarcados dentro de un intervalo de probabilidad 

definido. Este intervalo será el mínimo aceptable para el primer año (año n), e irá 

aumentando de manera progresiva hasta el año n+3 y sucesivos, donde se exigirá un 

intervalo menor. 

Este periodo de adaptación será analizado en base a dos situaciones, que se exponen 

en las siguientes tablas: 

- Explotaciones de recría:  

 Objetivo: garantizar que el proveedor proporciona un producto de calidad. 

Se desea saber que los individuos que se adquieren no superan un % de híbridos, 

y que esa detección se realice con una probabilidad determinada. En 

combinación con estas dos premisas se obtiene un tamaño mínimo de muestra. 

 

Fuente: Estudio FEDENCA 2010 

Periodo de 

adaptación 

Probabilidad de detección de 

individuos aptos por lote 

Porcentaje de 

híbridos a detectar 

Tamaño muestra 

Año n 90 10% 22 

Año n+1 95 10% 28 

Año n+2 90 5% 45 

Año n+3 95 5% 58 

Tabla 2. Tamaño de muestra a analizar por periodo de adaptación en explotaciones de recría 

En este periodo de 3 años, se pretende hacer una suave transición hasta establecer un 

tamaño de muestra definitivo, que garantice que el porcentaje de híbridos no supera 

el 5%, y que esa detección se realice con una potencia o probabilidad del 95%. El 

tamaño de muestra aceptable sería de 58 ejemplares. 
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- Explotaciones de ciclo completo: 

 Objetivo: garantizar de forma paulatina la calidad de los reproductores. 

En este caso se establecen los valores permisibles de número de ejemplares para la 

muestra, en función del número de reproductores existentes.  

Esta determinación se basa en la diferencia entre el porcentaje de hibridación 

verdadero y el estimado, como se refleja en las tablas y fórmula del capítulo anterior. 

Se pretende en un periodo de 3 años ir avanzando hasta conseguir determinar el 

mínimo de proporción de hibridación, con un número de ejemplares muestreados, en 

función del número de reproductores existentes. 

Así pues, para el año n+3, aunque en el apartado 5.5.2.1, se vio que había una gama de 

posibilidades de tamaño de muestra bastante amplio, el objetivo es determinar el 

tamaño muestral a implementar en los muestreos de las granjas de ciclo completo, 

para reducir el porcentaje de hibridación al 5%, con una diferencia entre el porcentaje 

de hibridación y estimado de solo el 5%, y todo con un intervalo de confianza del 95%, 

como se expone en la siguiente tabla. Es decir, se pretende ser lo más restrictivo 

posible, para garantizar, como se ha expuesto a lo largo de este documento, el mínimo 

de hibridación de los individuos liberados en campo. 

Fuente: Estudio FEDENCA 2010 

 Tamaño de muestra 

Año n+1 d=0.10; % hibridación 0.05 

Nº de reproductores 500 18 

1.000 18 

2.000 18 

5.000 18 

10.000 18 

Año n+2 d=0.10; % hibridación 0.10 

Nº de reproductores 500 32 

1.000 33 

2.000 34 

5.000 34 

10.000 34 

Año n+3 d=0.05; % hibridación 0.05 

Nº de reproductores 500 64 

1.000 68 

2.000 70 

5.000 72 
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10.000 72 

Tabla 3. Tamaño de muestra a analizar por periodo de adaptación en explotaciones de ciclo completo 

Los individuos híbridos detectados no irán destinados a suelta o repoblación, para 

minimizar el riesgo de introgresión genética con las poblaciones silvestres, el destino 

como se refleja en el apartado 5.5.8, será Industria alimentaria, matadero o reclamo 

vivo. 

5.5.4 Control de hibridación 

Las inspecciones que se consideren necesarias, así como la toma las muestras, para 

realizar el control genético con un muestreo a las granjas cinegéticas, se llevarán a cabo 

por el órgano administrativo de la Comunidad Autónoma competente en materia 

cinegética, de manera aleatoria y con un número mínimo de muestreos anuales 

relevante en relación al número de granjas existentes (orientativamente del 25% de las 

existentes), con el objetivo de mantener las garantías genéticas y no se produzcan 

riesgos de hibridación que alteren las especies autóctonas. 

- Control en granjas de reproductores de ciclo completo: se realizará el control 

interno de la propia granja, financiados con medios propios de la explotación, 

tanto para conseguir el óptimo de genético, como para el control de este, y del 

periodo de transición. Los controles los realizarán veterinarios habilitados para 

llevar a cabos estas labores, a elección de los propietarios de las granjas, con la 

consiguiente emisión de un certificado favorable. 

- Control en granjas de recría: se adoptarán las mismas especificaciones que en el 

apartado anterior, a la que se añadiría el control de la trazabilidad de los 

individuos a recibir en la granja. 

- Control de sueltas y repoblaciones: serán realizadas por la Administración 

Competente de manera aleatoria, con criterio de selección en función de la 

magnitud y el número de sueltas solicitadas. Se procederá solicitando 

certificación u homologación de la granja de origen para liberación en el medio, 

comprobando la identificación de los ejemplares y tomando muestras aleatorias. 
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5.5.5 Laboratorio de referencia 

El laboratorio de referencia elegido para la certificación de la calidad genética será 

escogido y determinado por cada Autoridad Competente, una vez verificada por 

esta su aptitud para el análisis genético referido en este documento. 

5.5.6 Certificación de aptitud 

- Granjas de ciclo completo: en el momento que se obtengan lotes 

genéticamente aptos, con las condiciones de muestreo del año n+3, según lo 

expuesto en el apartado 5.5.3. 

- Granjas de recría: se obtendrá la certificación, cuando se aporten aquellos 

documentos de certificación genética de la granja de origen y de trazabilidad de 

los ejemplares a liberar.  

*Las granjas de recría se deberían de abastecer de granjas de ciclo completo certificadas y tener 

documentación que lo acredite. 

La certificación tendrá un periodo de validez de 4 años, cuando se trate de granjas de 

recría se actualizará el listado de granjas de procedencia de manera anual, de manera 

obligatoria. 

5.5.7 Revocación de Certificación de aptitud 

Esta revocación será llevada a cabo por el órgano administrativo de la Comunidad 

Autónoma competente en materia cinegética otorgándose trámite de audiencia al 

interesado, de acuerdo con lo previsto en el artículo 82 de la Ley 39/2015, de 1 de 

octubre, del Procedimiento Administrativo Común de las Administraciones Públicas si 

se constata alguna de las siguientes circunstancias: 

a) Pérdida de las condiciones que llevaron a su certificación, como por ejemplo 

la aparición de lotes no aptos. 

b) La utilización de la certificación de calidad genética para comercializar 

ejemplares procedentes de otras granjas no certificadas en granjas de recría. 



  

 

 

27 

No se podrá obtener de nuevo la certificación hasta que no se hayan solucionado el 

motivo de su revocación y no tampoco se podrá comercializar ejemplares para 

introducirlos en terrenos cinegéticos. 

 



 

 

5.5.8 Tablas resumen regulación granjas 

Perdiz roja 

 

Codorniz común 

 

Uso Método de análisis Lotes granja Apto / No 
apto 

Destino  
 

Certificación 
 

Marcado de 
ejemplares 

  

Eliminación 
plantel 

reproductor 
individuos 
no aptos 

Objetivo Periodo de adaptación  Control periódico 
de hibridación  

P
e

rd
iz

 

  
P

re
fe

re
n

te
 

Marcadores 
bialélicos (SNP) 

0-1 Alelos Chukar 

% entre el número de individuos considerados ap-
tos y el total de individuos analizados >95% 
Proporción de individuos aptos por lote >95% 

Apto           
(n+3 y en 
adelante) 

Repoblación 
de terrenos 
cinegéticos 

Favorable 
4 años de 

validez 

Recomendado 
(las CCAA 

deben 
legislarlo) 

-- 
Mantener 

ejemplares aptos 
No 

Aleatorio. 
Agentes de la 

Autoridad 

% entre el número de individuos considerados ap-
tos y el total de individuos analizados entre 90 y 
95% 
Proporción de individuos aptos por lote ente 90 y 
95% 

Apto               
(n, n+1, 

n+2) 

Repoblación 
de terrenos 
cinegéticos  

Desfavorable No No 
Realizar transición 

hacia individuos 
aptos 

Sí 
Ver tabla nº 2 y 3 

En función del 
periodo de 
adaptación. 

Agentes de la 
Autoridad 

         

 

Uso Método de análisis Lotes granja Apto / No 
apto 

 
(años) 

Destino  
 

Certificación 
 

Marcado de 
ejemplares 

  

Eliminación 
plantel 

reproductor 
individuos 
no aptos 

Objetivo Periodo de adaptación  Control 
periódico de 
hibridación  

C
o

d
o

rn
iz

 

P
re

fe
re

n
te

 

Marcadores bialélicos (SNP) 
0-1 Alelos japónica 

En estudio, pendiente de publicación 
% entre el número de individuos con-
siderados aptos y el total de indivi-
duos analizados >95% 
Proporción de individuos aptos por 
lote >95% 

Apto (n+3 y 
en adelante) 

Repoblación de 
terrenos 

cinegéticos 

Favorable 
4 años de 

validez 

Recomenda
do (las 

CCAA deben 
legislarlo) 

-- 
Mantener  

ejemplares 
aptos 

No 
Aleatorio. 

Agentes de la 
Autoridad 

% entre el número de individuos con-
siderados aptos y el total de indivi-
duos analizados entre 90 y 95% 
Proporción de individuos aptos por 
lote ente 90 y 95% 

Apto 
  (n, n+1, n+2) 

Repoblación de 
terrenos 

cinegéticos  
Desfavorable No No 

Realizar 
transición hacia 
individuos aptos 

Sí 
Ver tabla nº 2 y 3 

En función del 
periodo de 
adaptación. 

Agentes de la 
Autoridad 

          



 

 

 

 

Además: 

Estos métodos y restricciones están sometidos a la limitación de “Las Mejores Técnicas Disponibles”. Esto es, cada año se revisa la mejora en las técnicas 

de análisis y en la validez de los lotes para su condición de Apto y se propondrá en el órgano de discusión correspondiente (en estos momentos el 

Comité de Caza) para la modificación de las propias directrices, siempre en búsqueda de una mejor detección y habilitación de ejemplares y lotes 

Aptos. 

 

 

Uso Método de análisis Lotes granja Apto / No 
apto 

 
(años) 

Destino  
 

Certificación 
 

Marcado de 
ejemplares 

  

Eliminación 
plantel 

reproductor 
individuos 
no aptos 

Objetivo Periodo de adaptación  Control 
periódico de 
hibridación  

Se
cu

n
d

ar
io

 

A
 e

xt
in

gu
ir

 

Secuencia mitocondrial 
 
 
 

Si su haplotipo aparece en el clado 
monofilético formado por los haploti-
pos de codorniz común. 
 
 

Apto (solo n, 
n+1 y n+2) 
A partir de 
n+3 no se 

admite este 
método. 

Repoblación de 
terrenos  

cinegéticos 
-- 

Recomenda
do (las 

CCAA deben  
legislarlo) 

-- 
Mantener  

ejemplares 
aptos 

Sí 
A extinguir 

Solo se recurrirá a este 
método de análisis, hasta 
que estén disponibles los 

SNP 

Aleatorio. 
Agentes de la 

Autoridad 

Se
cu

n
d

ar
io

  

C
o

n
 p

e
ri

o
d

o
 d

e
 

tr
an

si
ci

ó
n

 

Marcadores microsatélites 
 

Si la probabilidad de asignación de su 
 genotipo al cluster genético de co-
dorniz común es mayor del 0.95 en el 
95% de ejemplares analizados. 

Apto 
Repoblación de 

terrenos  
cinegéticos 

-- 

Recomenda
do (las 

CCAA deben  
legislarlo) 

-- 
Mantener  

ejemplares 
aptos 

Sí  
Hasta el año n+3, se pedirá 
una probabilidad mayor del 

0.83 de asignación  
de su genotipo en el 95% 

de los ejemplares 
analizados 

Aleatorio. 
Agentes de la 

Autoridad 
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6. Marcadores  

6.1 Perdiz roja (Alectoris rufa) 

▪ 1. SNP en el gen Beta fibrinogen (FGB): M.E. Ferrero-Sánchez, «Desarrollo y 

aplicación de marcadores genéticos para el estudio y gestión de la perdiz 

roja (Alectoris rufa)», Tesis doctoral, 2015. Universidad de Castilla La Mancha.  

▪ 2. SNP en el gen Parathyroid hormone (PTH): Sevane N, Cortés O, García D, 

Cañón J & Dunner S.2010. New single nucleotide polymorphism in Alectoris 

identified using chiken genome information allow Alectoris introgression 

detection. Molecular Ecology Resources 10: 205–21. 

También citada en: 

M.J. Rodriǵ uez-Garciá, J. Galián, «Rapid differentiation of Alectoris rufa L., 

1758 and Alectoris chukar (Gray, 1830) (Galliformes: phasianidae) by melting 

curve analysis of a parathyroid hormone gene SNP», An. Biol. 36 (2014) 

https://doi.org/ 10.6018/analesbio.36.19. 

▪ 3. SNP en el gen Aggrecan1 (AGC1): N. Sevane, O. Cortés, D. Garciá , J. Cañón, 

S. Dunner, «New single nucleotide polymorphisms in Alectoris identified 

using chicken genome information allow Alectoris introgression detection: 

molecular diagnostics and DNA taxonomy», Mol. Ecol. Res. 10 (1) (2010) 

https://doi.org/10.1111/j.1755-0998.2009.02738.x, 205–13.  

▪ 4. SNP en el gen Thrombospondin 1 (THBS1): N. Sevane, O. Cortés, D. Garciá, 

J. Cañón, S. Dunner, «New single nucleotide polymorphisms in Alectoris 

identified using chicken genome information allow Alectoris introgression 

detection: molecular diagnostics and DNA taxonomy», Mol. Ecol. Res. 10 (1) 

(2010) https://doi.org/10.1111/j.1755-0998.2009.02738.x, 205– 13.  

▪ 5. SNP en el gen ATP citrate lyase (ACLY): M.E. Ferrero-Sánchez, «Desarrollo 

y aplicación de marcadores genéticos para el estudio y gestión de la perdiz 

roja (Alectoris rufa)», Tesis doctoral, 2015. Universidad de Castilla La Mancha.  
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▪ 6. SNP en el gen Recombination activating gene 1 (RAG1): 

https://www.ebi.ac.uk/ena/browser/view/LS991463 

▪ 7. SNP en el gen Vimentin (VIM): 

https://www.ebi.ac.uk/ena/browser/view/LS991458  

▪ 8. SNP en el gen Beta Crystalline (CRYB): 

https://www.ebi.ac.uk/ena/data/view/LS991462  

▪ 9. SNP en el gen Alpha enolase (ENO): M.E. Ferrero-Sánchez, «Desarrollo y 

aplicación de marcadores genéticos para el estudio y gestión de la perdiz 

roja (Alectoris rufa)», Tesis doctoral, 2015. Universidad de Castilla La Mancha.  

▪ 10. SNP en el gen Adenylate kinase 1 (AK): M.E. Ferrero-Sánchez, «Desarrollo 

y aplicación de marcadores genéticos para el estudio y gestión de la perdiz 

roja (Alectoris rufa)», Tesis doctoral, 2015. Universidad de Castilla La Mancha.  

▪ 11. SNP en el gen Ribosomal Protein L7A (RPL7): 

https://www.ebi.ac.uk/ena/data/view/LS991459  

▪ 12. SNP en el gen Creatine kinase 6 (CKB): 

https://www.ebi.ac.uk/ena/data/view/LS991460 

▪ 13. SNP en el gen Cell Division Cycle 2-like1 (CDC2L1): 
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8. Anexo I 

Avances en la tecnología SNP, para codorniz común  

El sistema es equivalente al actual para la perdiz roja, y consta de 26 marcadores 

moleculares (24 nucleares y 2 mitocondriales) de tipo SNP escogidos como 

marcadores diagnóstico con frecuencias fijadas en alelos diferentes para las 

especies consideradas. Estos marcadores se han implementado en una plataforma 

OpenArray®️ que aumenta la fiabilidad y disminuye sensiblemente costes y tiempo 

(asumiendo lotes de 92 muestras más controles en cada tanda). 

La siguiente tabla, representa las frecuencias alélicas de los 24 marcadores 

nucleares. Los dos marcadores mitocondriales tienen frecuencias alélicas fijadas en 

todas las muestras testadas. 

El sistema se encuentra ya disponible para su aplicación en la UIRCP (Universidad 

de Córdoba), y el artículo científico de referencia está en fase de preparación para 

su publicación (Broggini, Membrillo, Carranza, et al.). 

 

  



 

 

Tabla 1. Frecuencias alélicas de los 24 SNP nucleares en muestras de referencia Coturnix coturnix, Coturnix japonica e híbridos 

 

A 1 G 1 C 1,00 A 1 C 1 T 1 C 1 C 1 A 1 A 1 C 1 A 1 A 1 C 1 T 1 A 1 T 1 A 1 G 1 A 1 C 1 A 1 C 1 C 1

T 0 C 0 T 0,00 T 0 T 0 C 0 T 0 T 0 G 0 G 0 T 0 G 0 G 0 T 0 C 0 T 0 A 0 T 0 C 0 G 0 G 0 G 0 T 0 T 0
A 0,5 G 0,8 C 0,38 A 0,7 C 0,7 T 0,9 C 0,9 C 1 A 0,8 A 1 C 0,8 A 0,4 A 0,9 C 0,8 T 0,6 A 0,4 T 1 A 0,9 G 1 A 0,9 C 0,7 A 0,7 C 0,4 C 0,6

T 0,5 C 0,2 T 0,63 T 0,3 T 0,3 C 0,1 T 0,1 T 0 G 0,3 G 0 T 0,2 G 0,6 G 0,1 T 0,2 C 0,4 T 0,6 A 0 T 0,1 C 0 G 0,1 G 0,3 G 0,3 T 0,6 T 0,4

A 0 G 0 C 0,00 A 0 C 0 T 0 C 0 C 0 A 0 A 0 C 0 A 0 A 0 C 0 T 0 A 0 T 0 A 0 G 0 A 0 C 0 A 0 C 0 C 0
T 1 C 1 T 1,00 T 1 T 1 C 1 T 1 T 1 G 1 G 1 T 1 G 1 G 1 T 1 C 1 T 1 A 1 T 1 C 1 G 1 G 1 G 1 T 1 T 1

Frecuencia japonica

Frecuencia japonica
Frecuencia hibrida

Frecuencia hibrida

Frecuencia coturnix
Frecuencia coturnix

MA163 MB27 MB30 MB64 MB120MA8 MA12 MA111 MA126 MA130 MA145MA1M41 M43 M44M36 M38M30 M33M22M15 M19M7 M11


