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Conferencias



Causa y efecto en la evolucidon de las asociaciones entre rasgos
Santiago Benitez-Vieyra
Instituto Multidisciplinario de Biologia Vegetal (IMBIV, CONICET — Universidad Nacional de Cérdoba)

La integracion entre las diferentes partes de un organismo continuda siendo “un asunto importantisimo,
conocido muy imperfectamente” como sefalara Charles Darwin hace 160 afios. Junto a las dinamicas eco-
evolutivas y de construccion de nicho, donde los organismos y el ambiente son tanto causas como efectos
en un proceso coevolutivo, la evolucién de las asociaciones entre rasgos es otro ejemplo claro de
causacion reciproca, donde la relacién causa-efecto es bidireccional. La importancia de estas dindmicas
ha sido reconocida desde hace tiempo por naturalistas y bidlogos y extiende sus raices, de manera tal vez
inesperada, al pensamiento dialéctico de Friedrich Engels, aunque este origen intelectual sélo fue
reconocido tardiamente en el siglo XX, a partir de la obra de Richard Lewontin y Richard Levins. Las
asociaciones entre rasgos cuantitativos pueden afectar fuertemente la trayectoria evolutiva de
estructuras complejas, creando patrones no aleatorios de variacién y sesgando el camino de la evolucién.
Sin embargo, el origen de estas asociaciones en procesos genéticos, funcionales o de desarrollo es en si
mismo histérico, pudiendo haber sido moldeadas, por ejemplo, por la seleccién natural. Estos hechos
subrayan su doble rol como limite y resultado de la evolucién. En esta presentacién pretendo hacer un
recorrido sobre las formas de indagar en la evolucién de las asociaciones entre rasgos. En particular,
resaltaré las maneras operativas de examinar su evolucién a diferentes escalas: 1) los cambios
microevolutivos en la matriz poblacional de asociaciones entre caracteres cuantitativos, 2) los cambios
gue estas asociaciones experimentan durante los procesos de especiacién en los modelos de divergencia
efimera y el posible rol de estos cambios en la generacién de patrones puntuados de disparidad
morfolégica y 3) en una escala macroevolutiva, las modificaciones que estas asociaciones sufren durante
procesos de radiaciones adaptativas. De esta manera, intento proporcionar formas de integrar las
diferentes escalas en un programa (posiblemente) coherente de investigacion.



Chiroptera: evolucion antes y después del origen del vuelo
Norberto P. Giannini
Unidad Ejecutora Lillo, Universidad Nacional de Tucuman

Los murciélagos son los Unicos mamiferos capaces de vuelo propulsado. Aunque se reconoce como
novedad evolutiva convergente con otros vertebrados, y de claro sentido adaptativo, existen pocas
evidencias directas del origen del vuelo, aunque mds de sus consecuencias en linajes descendientes. Hasta
hace poco los fdsiles no habian ayudado mucho a entender la transicién al vuelo, y toda la evidencia situa
alos fésiles mas importantes justo después del origen del vuelo. Tampoco la sistematica habia esclarecido
mucho acerca de la evolucion del vuelo en mamiferos, mas alld de desvincular filogenéticamente a los
murciélagos de los linajes planeadores. Con nuevos datos de desarrollo y de biomecanica, y nuevas
interpretaciones de la filogenética y de los fdsiles, es posible ahora componer una historia evolutiva del
vuelo en mamiferos, y establecer las bases adaptativas que permitieron el origen del vuelo. Mostramos
gue esas mismas bases de desarrollo sirvieron para continuar la evolucién de los linajes de murciélagos
después de conquistar el vuelo propulsado, permitiendo la ocupaciéon de numerosos nichos vacantes del
espacio aéreo nocturno. En todos los casos se intuye, y en algunos casos se demuestra, una fuerte
influencia de seleccién natural direccional.



Grandes cambios evolutivos en los dinosaurios gigantes: una historia de 150 millones de afios
Diego Pol
CONICET, Museo Paleontolégico Egidio Feruglio, Av. Fontana 140, Trelew CP9100, Argentina

Sauropodomorpha es uno de los tres grandes grupos de dinosaurios y el primero en radiar en el Tridsico
Tardio, convirtiéndose en el grupo e mega herbivoros dominantes de los ecosistemas terrestres durante
el Mesozoico. Durante es periodo el grupo alcanzé una de las mayores transformaciones evolutivas,
incluyendo la adquisicién del mayor tamano corporal en la historia de los animales terrestres, su completa
adaptacion a las dieta herbivora, y el desarrollo de su caracteristico plan corporal. Descubrimientos
recientes sugieren la presencia de fases puntuadas de grandes cambios evolutivos registrados en la
historia del grupo en el hemisferio sur. En particular, este registro fésil ha revelado especimenes clave
para comprender algunos de estos eventos. Luego de su aparicion en el Tridsico Tardio los
sauropodomorfos radiaron durante el Noriano en varios linajes registrados en diferentes regiones de
Pangea. Esta radiacién involucré los primeros pasos en la adquisicién del plan corporal de
Sauropodomorpha tales como la disminucion del tamafio relativo del crdneo y la aparicién de los primeros
dinosaurios cuadrupedos con gran masa corporal. Nueva evidencia del Tridsico Tardio de Argentina indica
que los sauropodomorfos alcanzaron tamafios corporales similares a los de saurépodos mas tardios
reteniendo una morfologia postcraneal plesiomdrfica. El Jurdasico Temprano se destaca como un segundo
estadio clave en la evolucidn del grupo, caracterizada por la adquisicién del plan corporal de Sauropoda
(incluyendo el alargamiento de la regidn cervical, la neumaticidad axial, y el graviportalismo) que seran
mantenidos hasta el fin del Cretacico. El registro del hemisferio sur (Africa, América del Sur, Antartida,
India) contiene datos claves para datar la radiacion y la dominancia de los saurépodos en el Toarciano. La
evidencia del hemisferio sur contiene también estadios importantes de la diversificacion de linajes de
neosaurdpodos en el Jurdsico Tardio y Cretdcico Temprano, con la notable aparicion de titanosaurios para
fines del Cretdcico Temprano. Los Titanosauria constituyeron el mas diverso y exitoso linaje de
neosaurdpodos y alcanzaron distribucién mundial en esta época. Su radiacidn inicial incluye los origenes
de diversos linajes incluyendo el clado de titanosaurios gigantescos registrados entre el Albiano y el
Cenomaniano de Patagonia.
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Evolucién Molecular

Origen y evolucidn de proteinas seminales en Drosophila
Hurtado J, Revale S, AlImeida F, Bennardo L, Moreyra N, Weil M & Hasson E

Desde que salen de los testiculos, los espermatozoides viajan hacia la hembra acompafiados de una matriz
de biomoléculas rica en proteinas y péptidos conocidos como proteinas seminales que, en los insectos,
son mayormente producidas por las glandulas accesorias de los machos. Participes de la competencia
espermadtica y el conflicto inter-sexual, son capaces de causar un profundo remodelado del
comportamiento y la fisiologia de la hembra que las recibe y, al ser necesarias para la fertilizacion, juegan
un papel central en el origen de incompatibilidades reproductivas entre especies incipientes. La
comparacion de secuencias entre especies ha revelado una llamativa diversidad de estas proteinas: no
solo evolucionan adaptativamente y con extraordinaria rapidez, sino que ademas muestran altas tasas de
recambio. Sin embargo, alin desconocemos si la gran diversidad interespecifica que encontramos a nivel
de las secuencias tiene un correlato a nivel funcional. También desconocemos en qué medida la
adquisicidn de nuevos genes seminales por parte de las glandulas accesorias ocurrié por co-optacion de
genes preexistentes que se expresaban en otros tejidos, o en qué medida estos genes emergieron de novo
a partir de regiones intergénicas. Para dar respuesta a este tipo de cuestiones, realizamos un estudio
gendmico comparativo entre diversos grupos del género Drosophila que nos permitid iluminar la
evolucién del transcriptoma que codifica las proteinas seminales a lo largo de la diversificacion de este
género.
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Contingencia y convergencia en la evolucion de ribotoxinas animales
Juri Ayub, M. y Lapadula, W.
IMIBIO-SL CONICET, Facultad de Quimica Bioquimica y Farmacia, UNSL, San Luis, Argentina.

Las Proteinas Inactivantes del Ribosoma (RIPs, por sus siglas en inglés) son ARN-N-glicosidasas altamente
selectivas que depurinan especificamente un residuo de adenina dentro del ARNr 28S del ribosoma
inactivando su funcién. Los genes RIP han sido clasicamente identificados en plantas y, con menor
prevalencia, en bacterias. Los ejemplos mas conocidos son ricina (un potente veneno) y las toxinas
bacterianas tipo shiga (responsables entre otras patologias del Sindrome Urémico Hemolitico). Nuestros
estudios demostraron una distribuciéon taxondmica mas amplia (hallamos genes RIP en hongos y
metazoos) y compleja (existen numerosos casos de taxones hermanos en los cuales uno posee y el otro
carece de genes RIPs, mostrando que la pérdida de genes es frecuente en su historia evolutiva) [1] . En
esta charla abordaremos en profundidad el origen y evolucion de las RIPs animales, que seglin nuestras
evidencias provienen de dos eventos independientes de transferencia horizontal de genes a dos linajes
lejanos de insectos (dipteros y hemipteros) ( [2] y resultados no publicados). Las posibles razones
ecolégicas que facilitan la adquisicién de genes fordneos por insectos, la evolucién de los mismos en su
nuevo genoma huésped y el/los posibles roles funcionales de los genes RIP en insectos seran finalmente
discutidos.

1. Lapadula, W.J., M.V. Sanchez Puerta, and M. Juri Ayub, Revising the taxonomic distribution, origin and
evolution of ribosome inactivating protein genes. PLoS One, 2013. 8(9): p. €72825.

2. Lapadula, W.J., et al., Metazoan Ribosome Inactivating Protein encoding genes acquired by Horizontal
Gene Transfer. Sci Rep, 2017. 7(1): p. 1863.
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La evolucion de las proteinas indeterminate domain (IDD) durante la expansion y diversificacion de las
plantas terrestres

Prochetto Santiago’; Renata Reinheimer'’

YInstituto de Agrobiotecnologia del Litoral, Universidad Nacional del Litoral, CONICET, FBCB-UNL, CCT-
Santa Fe, Colectora Ruta Nacional 168, Km 0 s/n, 3000, Santa Fe, Argentina. rreinheimer@ial.santafe-
conicet.gov.ar

Los factores de transcripcion del dominio indeterminado (IDD) son una subclase de proteinas de la familia
de dedo de zinc C2H2. Se caracterizan por tener dos motivos de dedos de zinc de tipo C2H2 y dos de tipo
C2HC. Algunos de estos factores de transcripcion juegan diferentes roles en diversos aspectos del
metabolismo y desarrollo de las plantas, como el tiempo de floraciéon, la maduracion de las semillas, el
desarrollo de las raices, el gravitropismo de los brotes y el desarrollo de las hojas; sin embargo, la funcién
de la mayoria de los genes IDD es desconocida y la evolucidon molecular de la familia no se ha explorado
en detalle. Aqui presentamos una reconstruccion filogenética de la familia IDD utilizando los genes IDD de
14 genomas representativos de embryophyta mas el alga verde Klebsormidium nitens. Rastreamos el
origen de la subfamilia a la division charophyta. Nuestros resultados sugieren que la familia puede
dividirse en al menos diez clados los que comparten seis motivos conservados, que incluyen los cuatro
dedos de zinc del dominio IDD. Ademas, encontramos motivos que son especificos de clados particulares
y que necesitan una mayor caracterizacion. Este estudio proporciona un marco sélido sobre las relaciones
evolutivas de los factores de transcripcién IDD de las plantas terrestres, lo que aumenta la precisidn en la
identificacion del ortélogos en especies no modelo y facilita la identificacién de genes agronémicamente
importantes relacionados con el metabolismo y el desarrollo de las plantas.
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Transferencia horizontal de genes en mitocondrias de plantas
Sanchez-Puerta MV

Instituto de Biologia Agricola de Mendoza (IBAM), Universidad Nacional de Cuyo, CONICET, Fac. Cs.
Agrarias, Universidad Nacional de Cuyo & Facultad de Ciencias Exactas y Naturales, Universidad Nacional
de Cuyo, Mendoza, Argentina.

Las plantas con flor poseen mitocondrias con caracteristicas muy particulares. Entre ellas, se destacan su
tamafio muy variable (con regiones intergénicas que ocupan hasta el 95% del genoma mitocondrial), baja
tasa de sustitucion y activa recombinacién gendmica. Los genomas mitocondriales (ADNmt) de las
angiospermas son capaces de adquirir ADN de las mitocondrias de otras plantas a través de la
transferencia horizontal de genes (TGH). Se ha postulado el modelo de compatibilidad en la fusion de
mitocondrias para explicar que sélo secuencias mitocondriales de otras plantas ingresan al ADNmt de las
angiospermas por TGH y se incorporan al ADNmt mayormente por recombinacién homdéloga. Las plantas
pardsitas son especialmente susceptibles a la THG debido a las conexiones haustoriales con su planta
hospedadora. El caso mas extraordinario se observd en la planta holoparasita Lophophytum
mirabile(Balanophoraceae) que posee el 60% (486 kb) de su ADNmt compuesto por secuencias
provenientes de la mitocondria de sus plantas hospedadoras. Estas observaciones apoyan el modelo
mencionado y apuntan auno o mas eventos de transferencia de genomas mitocondriales completos desde
el hospedador. Mas llamativo aun, el 80% de los genes mitocondriales fueron reemplazados por
homdlogos foraneos. Comparaciones de las secuencias gendmicas y del transcriptoma de L. mirabile
obtenido por RNAseq revelaron que los genes fordneos son transcriptos y editados eficientemente. Esto
sugiere que la THG dio lugar a un reemplazo funcional, sin precedentes, de mas de 34 genes
mitocondriales. Estos resultados puede deberse ala seleccidn natural, a la deriva génica o a ambas fuerzas
evolutivas que actuaron en la evolucién de la holoparasita Lophophytum mirabile.

13



Filosofia e Historia de la Biologia Evolutiva

La [re]definicion de lo hereditario: una necesidad de la biologia evolucionaria actual; un desafio
ineludible para la filosofia de la biologia

Caponi, G.
Departamento de Filosofia, Universidade Federal de Santa Catarina, Brasil.

Las referencias a una herencia ampliada, que encontramos en algunos tedricos de la Biologia actual,
exigen la atencion de la Filosofia de la Biologia. Los argumentos de esos tedricos cuestionan y jaquean la
simple homologacién entre lo genético y lo hereditario que se impuso ya en las primeras décadas del Siglo
XX, y que después fue plenamente asumida por los tedricos de la Nueva Sintesis. Por supuesto, determinar
hasta qué punto esos cuestionamientos estdn justificados es, antes que nada, un asunto de ciencia
empirica y no de Filosofia. Pero, para que la discusidon sobre multiples sistemas, canales y materiales
hereditarios sea posible y productiva, es menester contar con una delimitacién previa de lo que hemos
de entender por hereditario: una definicion que no dependa de la simple homologacion entre lo
hereditario y lo genético, pero que tampoco permita una inflaciéon acritica y descontrolada de lo que
pueda llamarse herencia. Y eso ya es asunto de una elucidacién epistemolégica. Por eso, considerando la
centralidad de la Biologia Evolucionaria en el dmbito de las ciencias de la vida, la definicidon de lo
hereditario debe tener como referencia privilegiada a la Teoria de la Seleccién Natural: esa definicion
debe ajustarse, primeramente, al papel que la misma debe desempefiar dentro de dicha teoria.

14



Explicitando el conocimiento tacito en la practica cientifica: el caso de la deteccion de homologias
Ginnobili, S.* & Roffé, A. 2

! Centro de Estudios de Filosofia e Historia de la Ciencia, Universidad Nacional de Quilmes, Argentina.
Universidad de Buenos Aires, CABA, Argentina. CONICET, CABA, Argentina.

2 Centro de Estudios de Filosofia e Historia de la Ciencia, Universidad Nacional de Quilmes, Argentina.
Universidad de Buenos Aires, CABA, Argentina. CONICET, CABA, Argentina. Universidad Nacional de Tres
de Febrero, CABA, Argentina. CONICET, CABA, Argentina.

En la filosofia clasica de la ciencia, asi como en muchos casos en el lenguaje metatedrico utilizado por los
cientificos, se presupone una distincidn dicotdmica entre teorias, paradigmas, modelos, por una parte, y
datos, hechos, base empirica, por otro. Las teorias o marcos conceptuales utilizados para categorizar los
fendmenos bajo estudio funcionan de manera implicita. En esta presentacién, nos centramos en el
problema del concepto de homologia y su determinacion / definicion. Tras una breve introduccién acerca
del concepto de homologia en Owen, Saint-Hilaire y Darwin, repasaremos el problema cldsico de la
circularidad (si las homologias son caracteres derivados de un ancestro comun, la ancestria comdn no
puede explicar la posesion de rasgos homaélogos). A su vez, veremos cdmo reaparece este problema en la
cladistica contemporanea (i.e. si los estados de un cardcter deben ser homaélogos, entonces la confeccién
de la matriz de datos presupone el conocimiento de la filogenia a inferir). Una reconstruccidn de la historia
de lafilosofia, en torno a la relacion entre “datos” de la experiencia y teorias, ilustrara cémo esta disciplina
puede aportar marcos que ayuden a pensar mejor problemas como este. En particular, mostraremos
como el rechazo de un empirismo ingenuo, que reconoce sélo dos niveles de conocimiento (datos y
teoria), es capaz de enriquecer el debate. El rechazo de esta dicotomia, y el reconocimiento de que la base
empirica de una teoria puede estar conceptualizada por otras teorias, nos permitira arrojar luz sobre el
conocimiento tedrico (mayormente tdcito, y de corte Oweniano) utilizado en la confeccién de la matriz
de datos.
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El discurso epigenético como actualizacion del determinismo bioldgico en torno a lo humano en la
biologia evolutiva contemporanea

Stefanini M. |, Tropea A. L. & Lavagnino N. J.

Departamento de Ecologia, Genética y Evolucion, Facultad de Ciencias Exactas y Naturales, UBA, CABA,
Argentina. Instituto de Ecologia, Genética y Evolucion de Buenos Aires, CONICET, CABA, Argentina.

La Epigenética, como area del conocimiento, surge en la segunda mitad del siglo XX trayendo consigo la
promesa de superar el exacerbado centrismo del gen en las explicaciones biolégicas sobre distintos
aspectos de “lo humano” por parte del discurso genético clasico. Como contrapartida, el discurso
epigenético trajo aparejada la renovacion de ciertas promesas de la tecnociencia, como por ejemplo la
cura de enfermedades y la mejora en la calidad de vida (medicina epigenética), la extensién de la vida y
clonacion (ingenieria epigenética), etc. En este contexto, los objetivos del presente trabajo son: (i)
explorar si efectivamente el discurso epigenético permite superar las limitaciones de las explicaciones
reductivas y deterministas sobre lo humano; y (ii) evaluar si a través del discurso epigénetico se renuevan
o modifican las dreas de intervencidn biopolitica que operaron histéricamente a través el determinismo
genético. Para ello, se analizaron estudios epigenéticos relacionados con aspectos sociales y humanos
publicados en revistas internacionales. En cada caso se identifico el tipo de abordaje epistémico asumido
(i.e. determinista, reductivo y/o fundamentalista) y se indago acerca de la utilizacién del saber producido
en practicas normativas por parte de dispositivos biopoliticos. Nuestro andlisis sugiere que en las
investigaciones epigenéticas de tragedias sociales y problemdticas ambientales se asume un
determinismo epigenético, donde las particularidades de ciertas problematicas relacionadas al orden
social, actual y pasado, son explicadas como la manifestacion de la acciéon especifica de mecanismos
epigenéticos. También hay claros indicios de reduccién, o al menos cierto fundamentalismo, donde
teorias y entidades relacionadas a la investigacion epigenética (niveles inferiores de jerarquia bioldgica)
cuentan con prioridad explicativa sobre fenédmenos de otros niveles y otra jerarquia como son las
problematicas relacionadas a lo social y ambiental aqui abordadas. Es decir, aquella promesa superadora
y progresiva respecto a las criticas acerca de “lo genético” que vino asociada con el discurso epigenético
no parece ser cumplida. A su vez, las areas de intervencion biopolitica del determinismo genético clasico
parecen profundizarse, dado que la epigenética ambiental en general, y la herencia epigenética en
particular, permiten pronunciarse sobre el comportamiento de les sujetes pasados, actuales y futuros y
sobre el ambiente por el cual sus cuerpos son atravesados. Asi, el discurso epigenético sobre lo humano
actualiza el determinismo y la reduccién del discurso genético clasico y, ademas, funciona como un
dispositivo biopolitico que opera a través de ciertas concepciones novedosas que expanden y profundizan
el rol del discurso bioldgico como legitimador de précticas normativas.
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Filogenia, Biogeografia y Género

Filogenia de gorgojos: cuando datos moleculares y morfolégicos brindan algo de luz
Marvaldi A. E.

CONICET, Divisidon Entomologia, Facultad de Ciencias Naturales y Museo, UNLP, La Plata, Buenos Aires,
Argentina.

Los gorgojos (Curculionoidea) constituyen un gran clado de Coledpteros fitéfagos, con aproximadamente
62000 especies descriptas, aunque se estima que existirian al menos tres veces mds. En su mayoria son
de habitos fitéfagos, exhibiendo variadas y a menudo muy especializadas asociaciones con las plantas.
Siendo un grupo tan grande y diverso, los avances sobre su sistematica y filogenia se han producido
mayormente a nivel regional y en tratamientos de géneros y otros grupos dispersos en la superfamilia.
Estudios a gran escala aun son necesarios para poder abordar con eficacia la sistematica de gorgojos y
responder de manera efectiva preguntas sobre su evolucién, en especial sobre la familia mas grande
(Curculionidae, que alberga el 80 % de las especies). Reconocer sus principales subclados (subfamilias /
tribus) es uno de los mayores desafios alin no resueltos, aunque ya se ha recorrido un largo camino desde
los primeros estudios filogenéticos basados en morfologia, seguidos por otros que incorporaron evidencia
molecular de uno a varios genes, llegando al estado actual en que la filogendmica promete aportar una
enorme cantidad de datos con los que se espera resolver las areas mas dificiles de la filogenia. Sin
embargo, la disponibilidad de valiosa informacidn en la forma de secuencias de marcadores ribosomales
y del gen COI, para muchos y variados taxones de gorgojos y otros coledpteros, me llevo a ver esto como
una oportunidad de explorar las relaciones filogenéticas de Curculionoidea a gran escala. En esta ocasion
presentaré los resultados preliminares de un proyecto filogenético de gorgojos basado en el alineamiento
estructural de secuencias de los marcadores ribosomales 18S, 28S y 16S, construido para unas 300
especies de gorgojos y 30 taxones externos, usando como referencia el modelo estructural de ARNr
predicho para artrépodos. El drbol estd bien resuelto a nivel de familias, mostrando menor resolucién en
algunos sectores de Curculionidae, lo cual mejora con la adicidn de secuencias de citocromo oxidasa |
(COl). Relaciones en Curculionidae que vale la pena mencionar son: la parafilia de Brachycerinae (incl.
Erirhininae); Dryophthorinae y Platypodinae como taxones hermanos; la existencia de un clado de
curculidnidos “superiores”; (con un tipo derivado de aedeagus) que comprende dos grandes clados
hermanos, el de los “broad-nosed weevils” (Entiminae, Cyclominae y afines) y el de los restantes gorgojos
(desde Curculioninae a Scolytinae). Esta claro que la calidad de las conclusiones seguird dependiendo de
la comprensién de la evolucién morfolégica de este fascinante grupo de insectos.
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éRio Parana representa una barrera geografica para las aves?

Kopuchian C. !, Campagna L. 3, Lijtmaer D.A. *, Cabanne G.S. *, Garcia N.C. **, Lavinia P.D. #, Tubaro
P.L. %, Lovette I. 3, Di Giacomo A.S.?
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La hipdtesis de barreras riberefias propone que los grandes rios tropicales representan una barrera
geografica para dispersion de los organismos, conduciendo a la diferenciacién entre poblaciones v,
eventualmente, a la especiacion. Esta hipétesis fue planteada en un primer momento en relacioén a la
cuenca del Rio Amazonas, que incluye los rios mas grandes del Neotrdpico. En este trabajo evaluamos si
el eje de los rios Parand-Paraguay en la cuenca Del Plata, la segunda en importancia en Sudamérica, actua
como una barrera para el flujo génico y la dispersion este-oeste en algunas especies de aves. Para ello,
analizamos muestras de 160 ejemplares pertenecientes a siete especies de aves que tienen subespecies
descriptas a cada lado del eje de estos rios, definidas en base a diferencias morfoldgicas. Utilizamos una
aproximacion gendmica (ddRadSeq) y analizamos un marcador de ADN mitocondrial (COI), con el fin de
evaluar la diferenciacién genética en estas especies. Solamente una de las especies analizadas
(Thamnophilus caerulescens) mostré una diferenciacién genética concordante con el curso actual de los
rios Parana-Paraguay. Por otro lado, otras cinco especies (Cyclarhis gujanensis, Cyanocompsa brissonii,
Colaptes melanochloros, Thraupis sayaca y Lepidocolaptes angustirostris) mostraron una estructura
poblacional con una separacion este-oeste que no es concordante con la ubicacidn actual del eje de los
rios Parana-Paraguay, pero que coincide con su paleo-cauce, sugiriendo un rol de estos rios en la
estructura genética observada. Por Ultimo, encontramos una estructura poblacional débil en
Coryphospingus cucullatus, sin una asociacién clara con este sistema de rios. Finalmente, la datacion de
los tiempos de divergencia para las diferentes poblaciones de cada especie sugiere que los eventos que
promovieron la diferenciacién genética no fueron concordantes en el tiempo, indicando que el sistema
de rios no actué como una barrera vicariante que haya afectado a todas las especies de la misma forma.
Se discuten los resultados obtenidos en el contexto de la historia geoldgica de la regidn, las diferencias
entre las ecorregiones en el drea de estudio, y las caracteristicas particulares de la biologia de las especies
analizadas; apoyando la idea de que las respuestas a las barreras geograficas pueden ser especie-
especificas.
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Areas de endemismo: équé, como y para qué?
Casagranda M.D.
Unidad Ejecutora Lillo-CONICET, Tucuman.

La descripcidon de “dreas naturales” o areas de endemismo (AEs) ha sido del interés de naturalistas desde
muy temprano, constituyendo un tema central en biogeografia histérica aun en la actualidad. Durante
largo tiempo la delimitacion de estos patrones -- definidos por la distribucion superpuesta de dos o mas
especies-- se realizé de manera cualitativa, impidiendo comparaciones formales o testeos de hipotesis.
En las ultimas décadas, sin embargo, numerosos métodos cuantitativos para la identificacion de AEs
fueron propuestos, abriendo nuevas discusiones conceptuales y tedrico- metodoldgicas, como asi
también impulsando fuertemente el desarrollo de analisis empiricos.

Las AEs, y las problematicas asociadas a su identificacidén e interpretacion, son de gran relevancia en
biogeografia. Su reconocimiento implica un paso fundamental para el desarrollo de estudios apuntados a
lograr una mejor compresion de la evolucién de las especies en el espacio y la relacidon que guardan con
factores externos (geografia y ambiente). La descripcion de estos patrones proporciona informacion
esencial para el desarrollo de medidas de conservacidon habiendo cobrado también un rol protagénico en
biologia de la conservacion.

El presente trabajo tiene como objetivo realizar una sinopsis sobre el corrido de los andlisis de endemismo
a través del tiempo, desde los primeros estudios cualitativos a los actuales analisis cuantitativos, discutir
el caso de estudio de los peces de la cuenca del rio Doce (Brasil), a posteriori de la catdstrofe contaminante
ocasionada por la minera SAMARCO en 2015, como un ejemplo de la relevancia del desarrollo de andlisis
de endemismos empiricos en un tiempo de grandes amenazas a la biodiversidad.
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Encuesta de Violencia de Género en Exactas - una herramienta de exploracidén y analisis de los espacios
que ocupamos las Mujeres en Exactas - UBA

Ana Quaglino
Programa por la Igualdad de Género de Exactas UBA

El programa por la igualdad de Género (=GenEx) de la Facultad de Ciencias Exactas y Naturales de la
Universidad de Buenos Aires, drbita en la Secretaria de Extensidn, Cultura Cientifica y Bienestar y fue
creado a mediados de 2016 (Res.CD 1697/16). Tiene como objetivos la realizacion de actividades de
concientizacién y sensibilizacion sobre la violencia y/o discriminacién por género u orientacion sexual para
la comunidad de Exactas y recibe e interviene ante consultas y/o denuncias por estas violencias en el
marco del Protocolo (Res.CS 4043/15). Desde su creacion =GenEx ha trabajado en la construccion de redes
interinstitucionales y, también, en la generacién de lazos, dentro y fuera de esta Universidad y entre
distintos sectores para ampliar y fortalecer el trabajo y abordaje interdisciplinario, y profundizar,
compartir y enriquecer las experiencias de implementacion de estrategias tendientes a abordar los
objetivos mencionados anteriormente.

En 2017, con el objetivo de sensibilizar a la comunidad de Exactas e indagar sobre aquellas situaciones de
discriminacion y/o violencia de género vivenciadas en el marco de las relaciones universitarias y difundir
la existencia de =GenEx y el Protocolo, se adaptd y lanzd una encuesta, inspirada en aquella creada por la
UNSAM (DGyD, 2016) y también utilizada por la FFYL-UBA. Participaron de esta encuesta 2270 personas
de la comunidad de la Facultad con la siguiente distribucion de género: 54.2% mujeres, 44.6% varones y
1.2% en categoria otrx. Esta indagacion en si misma, no sélo ha sido una invitacion a reflexionar sobre las
experiencias vinculadas con estas violencias en nuestra comunidad sino un valioso material para el disefio
de estrategias de intervencidn y de concientizacién que estamos planificando para llevar adelante.
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Invasiones Bioldqgicas

Etnobotanica de las invasiones bioldgicas
Julio Alberto Hurrell

Laboratorio de Etnobotanica y Botanica Aplicada (LEBA), Facultad de Ciencias Naturales y Museo,
Universidad Nacional de La Plata. CONICET, Argentina.

Esta contribucién pretende resaltar los aportes de la etnobotdnica al estudio de las invasiones bioldgicas,
ofreciendo una perspectiva conciliadora que valora los efectos de las plantas invasoras tanto en su
aspecto bioldgico como cultural. Los estudios de los efectos ecoldgicos de las invasiones han progresado
mucho, pero los impactos culturales de esas invasiones, en general,no son reconocidos.Desde el punto de
vista bioldgico, se asume que los efectos de las invasiones son negativos.Desde la etnobotdnica, esos
efectos pueden considerarse negativos(invasoras que reemplazan especies nativas utiles), y también
positivos (invasoras cuyos usos enriquecen las tradiciones locales).Una comprension de los procesos por
los cuales una invasion deviene culturalmente positiva, posibilita articular programas para la conservacion
simultanea de la diversidad bioldgica y cultural.El concepto de diversidad biocultural es central para
comprender la complejidad de las invasiones bioldgicas. La diversidad biocultural incluye dos
dimensiones:bioldgica (organismos, especies, ecosistemas) y cultural (saberes, practicas, lenguaje),que
no estdn disociadas,por el contrario,interactian de modo complejo y co-evolucionan. La etnobotanica,
como otras etnociencias, comprende también un aporte metodoldgico: mientras la aproximacion
cientifica indaga sobre un aspecto del entorno (invasiones bioldgicas), la etnocientifica indaga sobre el
conocimiento que tienen las personas (actores locales) sobre ese aspecto del entorno. Ambas
aproximaciones son complementarias y deberian tenerse en cuenta en los planes de conservacion. En la
actualidad, la ecologia de las invasiones considera la naturalizacion como un proceso que comienza con
la introduccién de especies exdticas que luego se naturalizan y pueden devenir invasoras, o no. La
etnobotdnica contribuye con la opinién de los actores locales, que por lo comin no implica una distincion
entre especies exoticas y nativas, sino una distincién entre especies cultivadas y las que crecen
espontaneamente (“nativas” y “naturalizadas” o “invasoras” segun la ecologia de las invasiones).Pueraria
montanavar. lobata (invasora en Misiones) y Cynaracardunculus var. altilis (naturalizada en las pampas)
son ejemplos de plantas localmente consideradas “nativas”. La etnobotanica interpela la conservacion:
habria que preguntarse qué conservar y por qué. Es necesario revisar las ideas clasicas de la conservacion
y considerar estrategias flexibles, mas practicas, porque la presencia (y la permanencia) de las especies
“exdticas” es cada vez mas generalizada.
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Genética de la invasion del salmon chinook en patagonia
Riva Rossi C.}, Ciancio J.2, Gémez-Uchida D.} y Garza J.C.*

YInstituto de Diversidad y Evolucién Austral (IDEAUS-CONICET), Argentina
2 Centro para el Estudio de Sistemas Marinos (CESIMAR-CONICET), Argentina

3 Departamento de Zoologia, Facultad de Ciencias Naturales y Oceanograficas, Universidad de
Concepcioén, Chile

4 Southwest Fisheries Science Center, National Marine Fisheries Service, Estados Unidos
rivarossi@cenpat-conicet.gob.ar

Desde comienzos del siglo XX, diversas especies de salmoénidos anddromos (aquellos que migran entre el
agua dulce y el océano) endémicos del Hemisferio Norte fueron introducidos en cuencas de la Patagonia
para fomentar la pesca recreativa y la acuicultura. A partir de la década de los 80’, el salmén Chinook
(Oncorhynchus tshawytscha) se dispersé rapidamente desde los sitios de introduccién y colonizé
numerosas cuencas de la regidén y en la actualidad se ha convertido en uno de los invasores mas activos y
en expansion. Mientras que sus impactos ecoldgicos estdn ampliamente documentados, el rol de la
variacion genética en la invasion exitosa del salmén Chinook ha recibido mucha menos atencién. Con el
fin de investigar la influencia de la variacién genética ancestral o de procesos post-introduccion
(hibridizacion, expansidn poblacional, efectos fundadores y cuellos de botella y seleccion) sobre el éxito
de la invasion este estudio combind informacion histérica, ADN mitocondrial y Polimorfismos Simples de
Nucleétidos. A partir de estos andlisis se determinaron dos corrientes de introduccidn: las poblaciones de
salmdén Chinook del rio Santa Cruz se fundaron a partir de fuentes provenientes de Oregon, EEUU,
mientras que las poblaciones que invadieron las cuencas del centro de Patagonia tienen un origen multiple
a partir de al menos seis linajes provenientes de rios de California, Oregon y Washington, EEUU, y de
Canadd. Estas multiples introducciones generaron un importante grado de mezcla (hibridizacién) en el
rango introducido e incrementaron la diversidad genética de las poblaciones introducidas. Se detecté un
alto grado de flujo génico entre las poblaciones utilizadas en salmonicultura, pero escaso flujo génico
entre estas y las poblaciones naturalizadas y entre poblaciones naturalizadas, particularmente entre
aquellas distantes del sur de Chile y de Argentina, las que desarrollaron una fuerte diferenciacién genética.
Estos hallazgos apoyan un modelo de colonizacién en el que los stocks de cultivo, de alta diversidad
resultante de la mezcla debido a la presidon de propdagulo, se establecieron primero, mientras que las
poblaciones naturales de baja diversidad probablemente se fundaron posteriormente a partir de
dispersiones de larga y corta distancia de un nimero reducido de individuos.
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Invasiones de plantas acuaticas, desde los aspectos historicos a los practicos: el caso de la lagunilla
Aternanthera philoxeroides

Alejandro Sosa
Fundacién para el estudio de las especies invasivas

La mayor parte de los humedales naturales y artificiales (ej. sistemas urbanos y cultivos como arrozales)
son amenazados por la invasidn de diferentes macrdfitas a lo largo del planeta. Los humedales de la
Argentina albergan a las especies con mayor grado de invasidn a nivel mundial (el camalote, el repollito
de agua, la lagunilla, etc.) y a la vez son afectados por la invasion de especies exdticas provenientes de
diferentes regiones (el lirio amarillo, la cafia de ambar). El desafortunado hecho de compartir invasiones
de estas plantas en diferentes regiones del mundo posibilita el intercambio de conocimientos y un sinfin
de ventajas. Desde entender y estudiar los mecanismos de invasidon hasta desarrollar estrategias de
manejo de estas especies invasoras. La lagunilla (Alternanthera philoxeroides), por ejemplo es una especie
anfibia nativa de América del Sur que invadid una treintena de paises. Esta especie ha sido modelo de
estudio para comprender y poner a prueba hipdtesis en ecologia/evolucion pero ademas para el
desarrollo de estrategias de manejo. Se sugiere que su éxito como especie invasora se debe
principalmente a que es un hibrido poliploide que presenta alta plasticidad fenotipica, integracion clonal,
liberacidn de enemigos naturales y posterior incremento en su habilidad competitiva. Esto posibilita el
desarrollo de la planta en ambientes muy diversos desde situaciones completamente acudticas a
completamente terrestres en paises como China, Estados Unidos, Australia, Italia, Francia, entre otros.
Esta comprensidn tedrica acerca de los mecanismos de invasion de la planta ademas se condice con las
estrategias de manejo, destacandose el control bioldgico con insectos herbivoros y fitopatégenos en
todos los lugares donde invade. En la actualidad los estudios se concentran en las caracteristicas
genéticas, citogenéticas y epigenéticas de la lagunilla y como se asocian con las interacciones con los
herbivoros en condiciones de cambio climdtico global para poder desarrollar y ampliar las estrategias de
manejo de esta planta.
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Ascidias invasoras: comentarios sobre su impacto ambiental, econdmico y social en un contexto de
cambio climatico
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Las invasiones bioldgicas constituyen un tema principal de estudio para la comunidad cientifica y un
desafio para los administradores y gestores, ya que entre otros impactos ocasionan pérdida de
biodiversidad, modificaciones en el funcionamiento de los ecosistemas, deterioro de los recursos y
servicios que éstos ofrecen y costos econdmicos y sociales directos.Sin embargo, los procesos de
invasiones bioldgicas presentan diversas etapas y barreras, por lo que solamente una proporcion menor
de especies introducidas llega a establecerse, dispersarse y ocasionar alteraciones. El estudio de las
modificaciones en la estructura y funcién de los ecosistemas puede revelar casos beneficiosos y
oportunidades.En la actualidad, los cambios en la distribucién de las especies y las interacciones en los
ecosistemas de todo el mundo se ven influidos por los efectos del Cambio Climatico (CC): emisiones de
CO, y aumento de la deposicién del nitrégeno por la quema de combustibles fésiles y las practicas
intensivas de la agricultura, aumento de la temperatura, alteracion de los patrones de precipitaciéon y una
comprobada acidificacién en los océanos.Un analisis del potencial doble problema de las interacciones
entre el CCy las especies invasoras revela nuevas vias de introduccidn y diferentes condiciones bidticas y
abidticas, las que ocasionardn cambios en las distribuciones, en los impactos y en la efectividad de las
estrategias para el manejo y control de especies invasoras. Ascidiacea (Chordata, Tunicata) constituye uno
de los principales grupos en los estudios de bioinvasion en ambientes marinos, dado que son buenos
indicadores del transporte antropogénico y generalmente son muy abundantes y diversos, a la vez que
compiten con otros invertebrados, algunos de ellos de importancia comercial. Para predecir la cantidad e
identidad de los proximos invasores en una regién, los modelos de evaluacién de riesgos incluyen numero
y tamafio de propagulos, conectividad (trafico de barcos) entre regiones y similitud ambiental. Asimismo,
son necesarios los estudios experimentales tendientes a conocer la adecuacién de las especies al rango
de eventos a los cuales todas las poblaciones inmigrantes pueden estar sometidas. Esta informacién
actualizada, sumada a las caracteristicas ambientales previstas en futuros escenarios de CC contribuyen a
establecer acciones de manejo, las que asimismo deben completarse con analisis de costo-beneficio de
las introducciones y un trabajo conjunto de sectores sociales involucrados.
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Macroevolucidn y Paleontologia

La ontogenia y la evolucion de la ornamentacion en los trigoniida (mollusca, bivalvia)

Echevarria, J., Damborenea, S. E.; Manceiido, M. O.
Division Paleozoologia Invertebrados, Museo de La Plata - CONICET

La asimilacidn genética es el proceso por el cual fenotipos generados inicialmente a partir de estimulos
ambientales se fijan luego genéticamente y ya no requieren del estimulo inicial. El modelo bésico plantea
una alta plasticidad fenotipica al inicio del proceso, seguida de limites adaptativos que imponen una
canalizaciéon y reduccion de esa variabilidad.

La ornamentacién variable en las diferentes partes de la conchilla de los bivalvos trigénidos permite
reconocer tres médulos morfogenéticos (escudete, area y flanco), los cuales pueden subdividirse. Estos
mddulos estaran relacionados a porciones definidas del margen secretor del manto, y tendrdn una
disposicidn radial sobre la superficie externa de la conchilla. A su vez, pueden influirse mutuamente,
generando la extensidon de un patrén de ornamentacién por fuera del médulo original.

Las especies Frenguelliella inexspectata, Jaworskiella burckhardti y Promyophorella araucana aparecen
juntas en afloramientos del Pliensbachiano (189,6 a 183 millones de afios atrds) del centro- oeste de
Argentina. La ornamentacion de sus conchillas muestra una gradacion entre ellas, por lo que diferentes
autores consideraron una relacién ancestro-descendiente entre los tres géneros a los que pertenecen.
Frenguelliella presenta en el flanco medio costillas comarginales, paralelas a las lineas de crecimiento y
entre si. Jaworskiella adquirié evolutivamente costillas fragmentadas en tubérculos irregulares y oblicuas
a las lineas de crecimiento, pero aun paralelas entre si. Promyophorella seria el eslabén terminal, con
tubérculos bien definidos sobre costillas oblicuas a las lineas de crecimiento y divergentes entre si.

Un andlisis detallado de la variabilidad de F. inexspectata y J. burckhardti muestra una clara continuidad
entre ambas especies, lo que sumado a su ocurrencia simpatrica sugiere una Unica especie bioldgica
altamente variable. Considerando la baja variabilidad en la ornamentacién de Frenguelliella chubutensis,
su ancestro mas probable, se infiere una ruptura de la canalizacién ontogenética (vinculada a un
desplazamiento a aguas mas someras y/o a un incremento del tamafio) que permitié la expresion
fenotipica de al menos tres vias de desarrollo en la ornamentacién (contra la Unica presente en F.
chubutensis). Promyophorella ya se halla presente en estratos mas antiguos que los portadores de F.
inexspectata y J. burckhardti; sin embargo, su origen habria sido similar: una perturbacion en el desarrollo
de una especie de Frenguelliella que facilitd la fragmentacion de una costilla comarginal en tubérculos
alineados oblicuamente a las lineas de crecimiento. Una posible utilidad adaptativa del patrén de
ornamentacién en Promyophorella habria favorecido la asimilacién genética del mismo, presentando un
Unico modelo de desarrollo.
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Controles macroevolutivos de la disparidad en trilobites (Arthropoda)
Balseiro, D.
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Entre los principales aportes de la paleontologia a la biologia evolutiva, se encuentra los conceptos de
morfoespacio y disparidad y sus implicancias macroevolutivas. En particular, el aumento y disminucion de
la disparidad a lo largo de Ia historia evolutiva de un clado ha sido un aspecto ampliamente estudiado en
el registro fosil. Las dindmicas temporales de la disparidad morfoldgica se suelen estudiar comparando las
trayectorias de la diversidad taxonédmica y morfoldgica. Sin embargo, esta metodologia no da luz sobre
las verdaderas causas macroevolutivas del cambio en la disparidad, porque analiza la diversificacién neta
y no individualiza tasas de extincidn y originacién. Tal limitacion ha generado que las consecuencias de la
extincidn y originacion se infieran a partir de modelados. En este sentido, el aumento disparidad en el
tiempo sucede incluso en escenarios de evolucion morfoldgica al azar mediante un proceso de difusidn,
mientras que la extincidn al azar no genera disminucién de la disparidad. Es por esto, que usualmente se
interpreta que la extincidn actia Unicamente como factor de restriccién al aumento de la disparidad. En
este trabajo analizamos la disparidad de trilobites (Arthropoda: Trilobita) durante el acmé Cambrico-
Devodnico del clado, integrando la mayor base de datos morfométricos al dia de hoy, con rangos
estratigraficos obtenidos a partir de la Paleobiology Database. Generamos series de tiempo de diversidad
taxondmica, morfolégica, tasa de extincidn y originacién e individualizamos la selectividad de la extincién
y la originacién con respecto a la morfologia. La diversificacidén neta es incapaz de explicar la tendencia en
la disparidad debido a que el mayor incremento de la disparidad de los trilobites en su historia evolutiva
ocurre en intervalos de diversidad estable. Sin embargo, el estudio de la selectividad de la extincién y
originacion da luz sobre la dindmica subyacente a la tendencia en la disparidad del clado. En particular,
una nueva medida de influencia macroevolutiva de la extincién y la originacién da cuenta de cémo ambos
procesos se complementan para generar los patrones observados, demostrando a su vez, que tanto la
extincion como la originacién individualmente pueden generar aumentos y disminuciones de la
disparidad. Para los trilobites en particular, la extinciéon es la principal causa de la expansion y la
contracciéon del morfoespacio, sefialando que la idea cladsica de la extincién como factor de restriccidn en
la evolucion morfoldgica es una vision limitada.
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Evolucion de los Paucituberculata (Metatheria: Marsupialia) de América del Sur: radiaciéon adaptativay
cambios climatico-ambientales en torno al limite eoceno- oligoceno

Abello M. A.%, Toledo N.? y Ortiz-Jaureguizar E*

!Laboratorio de Sistematica y Biologia Evolutiva (LASBE), Facultad de Ciencias Naturales y Museo (UNLP),
Paseo del Bosque s/n2, BI90OOFWA, La Plata, Argentina.

2 Division Paleontologia de Vertebrados, Facultad de Ciencias Naturales y Museo (UNLP), Paseo del Bosque
s/n2, B190OFWA, La Plata, Argentina.

En América del Sur, las asociaciones de metaterios muestran un recambio taxondmico y ecoldgico en
torno al limite Eoceno-Oligoceno (33.9 Ma) que probablemente estuvo vinculado con cambios climatico-
ambientales. En ese contexto, los Palaeothentoidea no Pichipilidae (PNP), uno de los clados mayores de
marsupiales Paucituberculata, se diversificaron exitosamente, convirtiéndose durante el Mioceno
temprano a medio (23-11 Ma) en un importante componente de las asociaciones de micromamiferos. En
este trabajo analizamos la radiacién de los PNP (Eoceno medio—Mioceno medio) en términos de la
evolucién del tamafio corporal y los cambios en la diversidad morfoldgica (disparidad) y taxonémica. Para
establecer la magnitud de la radiacion de los PNP, se realizaron comparaciones de estos pardmetros
macroevolutivos con su grupo hermano (Pichipilidae) y con un linaje tempranamente divergente de
paucituberculados (Caenolestidae). Como contexto del analisis se utilizd una filogenia revisada de los
paucituberculados. El andlisis de disparidad se realizd mediante el paquete claddis del programa
estadistico R. A partir de matrices de distancia, derivadas de una matriz cladistica, se obtuvieron
coeficientes de disparidad y morfoespacios por Andlisis de Coordenadas Principales tanto para los clados
mayores de paucituberculados como para los PNP, a lo largo de su radiacidn. Asimismo, se estimaron
valores de diversidad taxondmica, los cuales fueron corregidos considerando la informacion filogenética.
La evolucién del tamafio corporal fue analizada a partir del mapeo de la masa corporal en la filogenia
revisada, aplicando Parsimonia Lineal con TNT. En todos los parametros analizados, los NPP alcanzaron
valores significativamente mayores que los estimados para los restantes clados. A partir de su
diversificacion inicial en el Eoceno medio (aprox. 44 Ma), la diversidad taxondmica de los NPP se
incremento a través del tiempo, pero estuvo desacoplada de los cambios en la disparidad durante los
intervalos Eoceno tardio—Oligoceno temprano (40-33.9 Ma) y Oligoceno tardio—Mioceno temprano (23—
16 Ma) cuando la disparidad no muestra cambios significativos, o disminuye. El intervalo Oligoceno
temprano—tardio surge como un periodo clave en la evolucién de los NPP, evidenciado por una expansion
significativa y concordante de la diversidad taxondmica y la disparidad, lo cual es compatible con una
diversificacion de los NPP en un ecoespacio vacio.
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Analisis macroevolutivos combinando datos paleontolégicos, histolégicos y embrionarios en estudios
integrales del postcraneo de cocodrilos y tortugas

Bona P 13, Ezcurra MD 23, Fernandez Blanco MV **y Pereyra ME 13
! Divisidn Paleontologia Vertebrados, Facultad de Ciencias Naturales y Museo, UNLP, La Plata.

2 Seccidn Paleontologia de Vertebrados, Museo Argentino de Ciencias Naturales ‘Bernardino Rivadavia’,
CABA.

3 Consejo Nacional de Investigaciones Cientificas y Técnicas CONICET.

El conocimiento de la anatomia de los vertebrados, actuales y extintos, asi como su cambio a lo largo de
la filogenia y ontogenia, es fundamental para los estudios macroevolutivos. Los analisis de homologia
primaria y heterocronia proveen el marco para interpretar dichos cambios en términos de la variacién
forma/tamanio y la aparicion/pérdida de estructuras entre ancestros y descendientes. Aqui presentamos
los resultados de dos estudios realizados en reptiles didpsidos. El primero tiene como objetivo analizar la
homologia y evolucidn del tarso proximal en arcosaurios. En los stem-arcosaurios, el tarso proximal esta
formado por un calcdneo y un astragalo que articula medial-distalmente con un Unico central. En formas
mas recientes, el central se alinea con el astragalo para luego perderse, previo a la divergencia aves-
cocodrilos. El destino evolutivo del central, por pérdida (H1) o por fusidén con el astragalo (H2), son
hipodtesis que deben ser contrastadas. Asi, se combinaron datos embrionarios y paleontoldgicos utilizando
métodos de cladistica y morfometria geométrica. Los resultados soportan la H2, proponiendo que el
astragalo de cocodrilos y aves incorpora al tarsal central. Esta hipdtesis de homologia indica que el
supuesto tibial en embriones de aves corresponde al central, apoyando estudios previos que proponen la
ausencia del tibial en el basipodio de didpsidos. El segundo estudio tiene como objetivo interpretar los
mecanismos involucrados en la evolucién del tamafio corporal en tortugas, con los Chelidae como caso
de estudio. Con excepciéon de criptodiras y pleurodiras pelomedusoides, los quélidos actuales son de
tamafio pequefio a mediano, siendo muy pocos y Ilamativos los casos de “gigantismo” en su registro fosil.
Uno de estos casos ocurre en el clado Yaminuechelys+Hydromedusa, con Yaminuechelys maior del
Paleoceno inferior de Patagonia, que presenta caparazones casi tres veces mas grandes que la especie
actual Hydromedusa tectifera. Con base en datos anatdmicos y osteohistolégicos de dos secuencias
ontogenéticas post-eclosionales de ambas especies, se analizaron la dindmica de crecimiento y la
variacion ontogenética del caparazdn. Se observé que: 1- ambas especies comparten la misma estrategia
de crecimiento; 2- el crecimiento de Yaminuechelys maior se prolonga mas en el tiempo; 3- la presencia
de fontanelas en el caparazdn son rasgos juveniles que se pierden en adultos de Yaminuechelys maior
pero persisten en Hydromedusa tectifera. En conclusidn, y asumiendo que no hay un desplazamiento en
el inicio del desarrollo en Hydromedusa tectifera, el gran tamafio alcanzado por Yaminuechelys maior
podria ser explicado por hipermorfosis.
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Evolucién Humana

Primeros Resultados del Consorcio Poblar: Estudio Genédmico de la Ancestria Nativa en Argentina y
Consecuencias sobre la Prediccion de Enfermedades Complejas

Pierre Luisi !, Juan M. Berros 2, Consorcio PoblAR 3, Herndn Dopazo **
1 CONICET.

2 Biocodices-CONICET,

3 Consorcio PoblAR,

4 EGE-FCEN-UBA

Desde hace afios la comunidad cientifica viene advirtiendo de la injusticia genética que se produce como
consecuencia del sesgo de representacion existente (90% europeo) en las bases de datos que sirven a los
objetivos de la medicina de precisidn. Se piensa que este sesgo produce estimadores de riesgo poligénico
no aptos para predecir el desarrollo de enfermedades complejas en poblaciones como la argentina, cuya
principal caracteristica es el mestizaje. No obstante, hasta ahora esto no habia sido probado. En esta
presentacion mostraremos los primeros resultados del Consorcio Poblar, un consorcio de investigadores
del CONICET y de Universidades Nacionales distribuidos por todo el pais, cuyo objetivo es crear un
Biobanco de Muestras y Datos Gendmicos para avanzar en un programa nacional de medicina de
precision.

Mostraremos los resultados del estudio gendmico de 94 argentinos con linaje materno nativo americano.
Estos muestran que el componente nativo observado en Argentina, tiene tres componentes distintos: 1-
un componente “Patagdnico” descrito recientemente en Chile y mayoritario en el Sur Argentino, 2- un
componente “Norandino”, que domina en el Noroeste Argentino y, 3- un componente “Gran-
Chaqueno/Mesopotamico” representado en el Noreste Argentino y con una contribucién importante en
el Noroeste del pais. Estos tres componentes se observan a lo largo de todo el territorio nacional.

Finalmente, mostraremos como las estimas de riesgo poligénico (PRS) para diabetes tipo 2 en estos
argentinos resultan sobrestimadas como consecuencia del cambio de frecuencias alélicas y el sesgo de
representacién de las bases de datos de los estudios de asociacién de genoma completo.
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Evolucién Molecular

Estudio de las vias de sefializacién de AT/Ox en cnidarios (Hydra sp): aspectos fisiolégicos y evolutivos
Alzugaray MEY?, Gavazzi MV?, Zuccarini FD?, Narducci G' y Ronderos JR®.
1C4tedra de Histologia y Embriologia Animal. Facultad de Ciencias Naturales y Museo. UNLP. 2CONICET.

Antecedentes y objetivo: los mensajeros peptidicos son moléculas de senalizacion que regulan
numerosos procesos fisioldgicos. Al igual que sus receptores, se encuentran presentes en todos los
metazoos. La Allatotropina (AT) es un neuropéptido caracterizado en insectos como regulador de la
secrecién de hormonas juveniles; sin embrago es pleiotrépico, actuando como miorregulador en insectos
y en otros invertebrados. AT actUa a través de receptores acoplados a proteina G (GPCR) ortélogos de los
receptores de Orexinas (Ox) de vertebrados. Si bien ambos sistemas de comunicacidn participan en la
regulacion de funciones derivadas, su funcidén basica seria la regulacién de la contraccion muscular. En
cnidarios, AT induce la extrusién del hipostoma, estructura relacionada con la alimentacién. Su efecto
estaria mediado por un aumento del calcio citosélico. El objetivo del presente trabajo es analizar desde el
punto de vista fisioldgico y evolutivo las cascadas de sefializacidon activadas por AT en Hydra sp.

Materiales y métodos: Individuos de Hydra sp ayunados por 48 hs, fueron tratados con AT (10°M) en
combinacidon con compuestos que alteran la actividad del receptor, las proteinas involucradas en la
sefializacion intracelular, o la disponibilidad de calcio. Cada tratamiento se extendié por 15 min,
registrandose con camara digital. A partir de las imagenes obtenidas, la longitud del hipostoma (nimero
de pixeles) fue medida para cada condicion y analizada por ANOVA multifactorial. Mediante
bioinformatica se analizaron las proteinas involucradas en el mecanismo de accién de AT en cnidarios y
otros metazoos.

Resultados y conclusiones: El tratamiento con quelante de calcio citosélico abolié la extrusion del
hipostoma mediada por AT en forma dosis dependiente, demostrando la dependencia de calcio en su
mecanismo de accién. Ademas, tratamientos con un quelante extracelular e inhibidores de canales IP3R
muestran que este ion procede tanto del medio extracelular como del reticulo endoplasmatico (RE). Los
ensayos usando rianodina y xetospongina-c, muestran que los receptores para IP3 (pero no para
rianodina) serian los que median la salida de calcio del RE. Ensayos con inhibidores de GPCRs y fosfolipasa-
C, confirman que el receptor de AT en hidra es un GPCR que actua via proteina G heterotrimérica de tipo
alfa q (Gq), produciendo IP3 mediante la activacion de fosfolipasa-C. Finalmente, andlisis bioinformaticos
muestran que tanto el receptor como las proteinas involucradas en la sefalizacion de AT estan
conservadas en los metazoos, sugiriendo que estos sistemas aparecieron tempranamente en la evolucion,
asociados a la regulacion de la contraccion de la musculatura visceral.
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Historia evolutiva de la familia de receptores acoplados a proteina G de allatotropina/orexina

Alzugaray MEY?, Bruno MC*?, Villalobos-Sambuccaro MJ*?, Ronderos JR*

1. Catedra de Histologia y Embriologia Animal, Facultad de Ciencias Naturales y Museo, UNLP.
2. Consejo Nacional de Investigaciones Cientificas y Técnicas (CONICET).

Antecedentes y objetivo:Los mensajeros peptidicos se encuentran ampliamente distribuidos en Ia
naturaleza regulando numerosos procesos fisioldgicos. Estos aparecieron tempranamente en la
evolucidn, estando presentes en el ancestro comun de los metazoos. Estos mensajeros actuan
principalmente mediados por receptores acoplados a proteina G (GPCRs), una familia de receptores de
siete dominios transmembrana que responden a diferentes estimulos, desde fotones hasta proteinas.
Estos receptores involucran vias de transduccion de sefiales a través de la activacion de proteinas G. Al
igual que los péptidos, los GPCRs también se encuentran ampliamente distribuidos en la naturaleza.
Allatotropina (AT) es un péptido originalmente caracterizado en insectos como regulador de la secrecién
de hormonas juveniles, pero ha demostrado ser pleiotropico comportdndose como mioregulador tanto
en insectos como en otros invertebrados. Las orexinas son péptidos presentes en deuterostomados, que
regulan el comportamiento alimentario y ciclos de suefio-vigilia. Si bien ambos péptidos difieren, sus
receptores son ortélogos, mostrando altos porcentajes de identidad y similitud y la presencia de motivos
“signature”. El objetivo de este trabajo es analizar |a historia evolutiva de los receptores de AT/Ox en los
metazoos, asi como identificar secuencias caracteristicas de diferentes grupos.

Materiales y Métodos: basados en la secuencia de receptores de AT/Ox ya caracterizadas en insectos y
vertebrados, realizamos busquedas bioinformaticas en GenBank con el fin de encontrar receptores
putativos de AT/Ox en todos los phyla de metazoos. Las secuencias obtenidas fueron analizadas
verificdndose la presencia de siete segmentos transmembrana (TMHMM server) y del motivo
caracteristico E/DRW en el loop intracelular Il. Solamente aquellas secuencias que tuvieran estas
caracteristicas fueron usadas para el andlisis. Andlisis de secuencias y alineamiento: basados en los
alineamientos de las secuencias completas se realizé la busqueda manual de motivos “signature”. Analisis
filogenéticos: se realizaron mediante métodos de neighbor-joining y maximun likelihood (Mega 6.06).

Resultados y conclusiones:nuestros resultados muestran quelos receptores de AT/Ox estan altamente
conservados a lo largo del proceso evolutivo, encontrandose desde placozoos y cnidarios hasta mamiferos
yse podrian definir por la presencia del motivo E/DRWYAI en el segundo loop intracelular, presente en
todas las secuencias analizadas. Los analisis nos permitieron, ademas, encontrar motivos caracteristicosde
numerosos grupos, que podrian ser relevantes como marcadores a diferentes niveles taxondmicos. Por
ultimo, los analisis filogenéticos para Actinopterigii y Sauropsidamuestran que las relaciones reflejadas
por estos receptores estarian de acuerdo con las relaciones filogenéticas aceptadas actualmente.
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El rol de GZF1 en la evolucion de la inflorescencia de gramineas
Bellino C, Reinheimer R

Laboratorio de Evolucion del Desarrollo, Instituto de Agrobiotecnologia del Litoral (UNL-CONICET), Santa
Fe.

La familia de las gramineas abarca unas 11000 especies entre las que se encuentran importantes cereales
gue forman parte de la base de la alimentacién de los seres humanos. La arquitectura de estas plantas es
el resultado del nimero de meristemas, de su localizacion y de la actividad de los mismos. GRASS ZINC
FINGER 1(GZF1) parece tener un rol central en la determinacién del caracter de los meristemas. GZF1 es
un factor de transcripcion del tipo Cys2-His2 (C2H2) zinc finger que se caracteriza por poseer un dominio
de unidén al ADN y motivos represores EAR hacia el C terminal. Este trabajo tiene como objetivo explorar
la divergencia molecular y funcional de GZF1 gramineas. Para comenzar con la caracterizacion,
comparamos las secuencias peptidicas disponibles en las bases de datos y las que generamos en nuestro
laboratorio y observamos que hay una escasa conservacion de la secuencia hacia el C terminal, asi como
también que difieren en el nimero de motivos EAR que poseen. A partir de este alineamiento de
secuencias reconstruimos la evolucién molecular de estos genes y como resultado de la filogenia
identificamos dos duplicaciones sucesivas cuando se originaron las gramineas. Como resultado de estas
duplicaciones se generaron tres linajes de secuencias exclusivas de gramineas; uno de ellos incluye a las
secuencias de GZF1 y los otros dos incluyen secuencias similares a GZF1, de las cuales no hay informacion
disponible acerca de su rol biolégico. Por lo tanto, para comenzar a generar informacidn sobre estas
proteinas, exploramos el patréon de expresidn en distintos érganos de Setaria viridis. En particular, estos
genes se expresan preferencialmente en inflorescencias con iniciacion de primordios de ramas. La
expresion decae en los ultimos estados de desarrollo de la inflorescencia (durante la iniciacion vy
diferenciacién de los érganos florales). Por otro lado, para generar conocimiento acerca de la funcién de
estas proteinas, sobreexpresamos estos genes en plantas de Arabidopsis thaliana. Los fenotipos
observados sugieren que las proteinas estan involucradas en la regulacion de distintos meristemas y en
los mecanismos de biosintesis y sefializacién de hormonas.
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Cambio en el cédigo genético y alto contenido de at en genomas plastidicos de dos plantas holoparasitas
(Balanophoraceae)

Ceriotti LF*?, Roulet ME'?, Garcia LEY"*®y Sanchez-Puerta MV*%3

! Instituto de Biologia Agricola de Mendoza (IBAM), Universidad Nacional de Cuyo-CONICET

2 Facultad de Ciencias Exactas y Naturales, Universidad Nacional de Cuyo, 5500 Mendoza, Argentina
3 Facultad de Ciencias Agrarias, Universidad Nacional de Cuyo, 5505 Mendoza, Argentina

La familia Balanophoraceae (orden Santalales) comprende 14 géneros de plantas holoparasitas de raices
(i.e. plantas no-fotosintéticas y completamente dependientes de su hospedador). En el presente estudio,
se ensambld el genoma plastidico completo y parcial de Ombrophytum subterraneum y Lophophytum
mirabile (Balanophoraceae), respectivamente, a partir de la secuenciacion masiva de ADN total con la
tecnologia lllumina. El ensamble de las regiones plastidicas se llevé a cabo en base a las lecturas apareadas
utilizando diversas estrategias debido a la complejidad de dicha tarea. Al igual que en otras angiospermas
no-fotosintéticas, los genomas plastidicos se caracterizaron por presentar un alto grado de reduccién en
tamafio y contenido génico, y altos niveles de contenido de AT. Las regiones plastidicas de L. mirabile y O.
subterraneum mostraron un contenido de AT de 79,55% y 85,9% en promedio, respectivamente, lo cual
dificulté la secuenciacién y el posterior ensamble. Los genes que codifican ARN ribosomal y diversas
proteinas fueron identificados por gendmica comparativa y mostraron altas tasas de sustitucién. A partir
de la comparacion de las secuencias genémicas y del transcriptoma de L. mirabile obtenido por RNAseq,
no se observo edicién en los transcriptos plastidicos de L. mirabile. Ademas, se identificd un cambio en el
codigo genético diferente, en el cual el coddn TGA (tipicamente un coddn de stop) codifica para triptofano.
Este representa el segundo cambio en el cddigo genético en genomas plastidicos de plantas terrestres.
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Eventos antiguos de vicarianza reforzados por divergencia adaptativa en Nothofagus dombeyi
Fasanella M.'", Mathiasen P.}, Juri G., Diaz D.}, Hasbun R.2y Premoli A.C.%.
! Laboratorio Ecotono, INIBIOMA-CONICET/Universidad Nacional del Comahue, Bariloche, Argentina;

2 Laboratorio de Epigenética Vegetal, Departamento de Silvicultura, Facultad de Ciencias Forestales,
Universidad de Concepcion, Chile.

* mfasanella@comahue-conicet.gob.ar

Las especies lefiosas de amplio rango generalmente ocupan una vasta gama de asociaciones forestales y
presentan variacidon geografica para distintos caracteres producto de factores histdricos y ambientales
que han modelado su acervo genético. El uso conjunto de marcadores moleculares conservados (ADN del
cloroplasto, ADNc) y altamente variables (polimorfismos de nucleétido simple, SNPs) permiten analizar
los factores evolutivos y ecoldgicos que impactan sobre las poblaciones a distintas escalas temporales (i.e.
histéricas y contemporaneas, respectivamente). Los SNPs ademas ofrecen la oportunidad de distinguir
sefiales neutrales de adaptativas. Estudios previos en base a secuencias de ADNc del subgénero
Nothofagus permitieron distinguir al menos tres linajes estructurados latitudinalmente producto de
transgresiones marinas y la presencia de paleocuencas en el Eoceno/Mioceno de Patagonia. Con el fin de
analizar si esa estructuracion se ha mantenido hasta el presente por efecto de la seleccién natural en
distintos ambientes,realizamos un andlisis con ADNc y SNPsa lo largo de la distribucidon de Nothofagus
dombeyi. En Chile habita de los 35 a los 482 S donde ocupa distintos tipos de bosques bajo climas de tipo
mediterraneo hacia el norte y lluviosos en el sur, mientras que en Argentina es la especie que domina
bosques hiumedos de baja altitud entre los 38 y los 48° S.Se analizaron secuencias concatenadas de tres
regiones no codificantes de ADNc(espaciadores intergénicos psbB-psbH; trnL-trnF y trnH-psbA)
pertenecientes a 180 individuos de 98 poblaciones y 3072 SNPs de 76 individuos pertenecientes a 29
poblaciones. Las secuencias de ADNc mostraron 14 haplotipos estructurados latitudinalmente en tres
linajes previamente definidos para el subgénero Nothofagus.Se detectaron 44 SNPs con valores de Fsr
atipicos (Fsr>0,23)con el programa Bayescan que fueron considerados adaptativos, de los cuales 24 SNPs
se asociaron significativamente (BF > 20) a la variable bioclimatica BIO2 (Rango Diurno de Temperatura
Promedio)utilizando el programa Bayenv. Para cada marcador separadamente(secuencias de ADNc, SNPs
neutrales y SNPs adaptativos), se estudié la estructura genética mediante Genelandy se realizé un PCA
utilizando Adegenet. Tanto los SNPs adaptativos como las secuencias de ADNc revelaron una estructura
genética geograficamente concordante (k=3)agrupando a los individuos en tres linajes, mientras que los
SNPs neutrales mostraron una distribucidon espacial aleatoria (k=1). Estos resultados sugieren que la
estructura genética original por vicarianza, probablemente generada por procesos geoldgicos y/o
climaticos antiguos, ha sido mantenida hasta el presente y reforzada por variacién adaptativa en N.
dombeyi.
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Evolucidon molecular y caracterizacion funcional de PALEA1 de gramineas
Gigena Virginia, Reinheimer Renata
Laboratorio de Evolucién del Desarrollo, Instituto de Agrobiotecnologia del Litoral (UNL-CONICET).

Las gramineas se diferencian de las demdas familias de angiospermas por tener sus flores altamente
modificadas. Las flores de las gramineas carecen de sépalos y pétalos convencionales y en su lugar tienen
dos estructuras similares a bracteas denominadas lemma y palea. La homologia de la lemma vy la palea
aun esta en discusién. Con el objetivo de comprender la identidad de estas estructuras estudiamos la
evolucién molecular y realizamos la caracterizacién funcional de genes que codifican para los factores de
transcripcidn de la familia MADS-BOX tipo MIKC, con especial énfasis en PALEA1. Para ello reconstruimos
la evolucion molecular de PALEA1 en las angiospermas siguiendo Inferencia Bayesiana y determinamos el
grado de conservacion en los patrones de expresion de PALEA1 en diversos érganos de especies de
gramineas. Para los estudios funcionales decidimos caracterizar la sobreexpresién de PALEA1 en la especie
modelo Arabidopsis. La topologia del arbol reconstruido muestra que PALEA1 es copia Unica en gramineas
y se perdié en la mayoria de las angiospermas. En Setaria viridis SYPALEA1 se expresa en todos los drganos
de la planta y en estados tempranos del desarrollo de inflorescencia, similar a su homélogo en arroz. Se
observd que las plantas transgénicas de Arabidopsis que sobreexpresan PALEAI1 tienen las flores
anormales con fusion asimétrica de sépalos. Asimismo, y sorpresivamente, observamos que la
inflorescencia de las plantas transgénicas es determinada en lugar de indeterminada. Estos resultados
sugieren que PALEA1 pudo haber sido seleccionado por las gramineas para controlar diversos aspectos
del desarrollo reproductivo.
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Reconstruyendo la historia evolutiva de las deshidrogenasas dependientes de f40

Mascotti ML, Kumar H?, Nguyen QT?, Fraaije M2, Juri Ayub M*

}IMIBIO-SL CONICET, Facultad de Quimica Bioquimica y Farmacia, UNSL, San Luis, Argentina.
2Molecular Enzymology Group, RUG, Groningen, Paises Bajos.
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Cémo se originan y evolucionan las funciones enzimaticas resulta una pregunta fascinante. Diversos
procesos han moldeado la historia de la bioquimica en los seres vivos ya que, empleando un limitado
numero de plegamientos de proteinas y cofactores, ha surgido una gran diversidad de funciones
enzimaticas. Por ello, asi en la naturaleza como existen una variedad de funciones, también existen
diferentes alternativas para solucionar un mismo problema bioquimico.

Las enzimas dependientes del cofactor Fayo se encuentran presentes en distintas especies de bacterias y
arqueobacterias. Las mismas son responsables de actividades metabdlicas cruciales para dichos
microorganismos, como la fijaciéon de CO, y la oxidacidn de fuentes de energia. Por ejemplo, la presencia
de Faz0 se encuentra relacionada a la patogenicidad de especies de Mycobacterium y a su tolerancia a
condiciones de anaerobiosis. Existen diversas superfamilias de enzimas que emplean dicho cofactor.
Particularmente, resultan de nuestro interés aquellas que presentan un plegamiento de tipo barril y se
hallan relacionadas evolutivamente a las luciferasas dependientes de FMN. En este trabajo?, se abordd el
estudio de la historia evolutiva y diversificacion funcional de dicha familia de proteinas mediante filogenia
molecular y reconstruccién de secuencias ancestrales (ASR). La ASR? es una aproximacién integrada que
permite investigar la evolucién de la funcidon de familias de proteinas. Consiste en inferir a partir de las
secuencias de proteinas actuales las correspondientes a sus ancestros, para luego caracterizarlas
experimentalmente en el laboratorio.

Mediante analisis filogenéticos inferimos que las enzimas dependientes de Fs0 forman un grupo
monofilético, el cual emergid a partir de un ancestro dependiente de FMN. Dentro del clado de dichas
enzimas, se distinguen dos familias independientes: las reductasas y las deshidrogenasas, presentando
actividades bioquimicas opuestas. A su vez, las deshidrogenasas incluyen dos clados hermanos; uno de
ellos alberga enzimas con actividad glucosa-6-P deshidrogenasa (FGD) y el segundo no posee enzimas
caracterizadas. Por ello, se clonaron y caracterizaron dos enzimas de este segundo clado, que exhibieron
actividad azucar-P deshidrogenasa (FSD). Posteriormente, mediante ASR se caracterizo el ancestro comun
de las FSD y FGD (AncD1), el cual mostré actividad azicar deshidrogenasa, menor eficiencia catalitica,
menor selectividad de sustratos y mayor termoestabilidad en comparacion con las enzimas actuales.

En sintesis, nuestros resultados muestran que mediante esta aproximacién es posible comprender los
hitos evolutivos que llevan al surgimiento de nuevas funciones enzimaticas.

IMascotti, et al. Sci. Rep. (2018) 8:17571
2Hochberg & Thornton, Annu Rev Biophys.(2017) 46:247-269

37



¢Qué nos cuenta la mitogendmica sobre la historia evolutiva del cluster Drosophila buzzatii (grupo
repleta)?

Moreyra, Nicolas*?; Mensch, Julidn®?; Hurtado, Juan'?; Almeida, Francisca?; Laprida, Cecilia®®; Hasson,
Esteban'?
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El grupo Drosophila repleta es un arreglo de mds de 100 especies cactdéfilas endémicas del “Nuevo
Mundo”. La adquisicidn de la capacidad de utilizar tejidos de cactus como sitio de cria y alimentacion es
una innovacion clave que permitio la diversificacion exitosa de este grupo en los desiertos americanos.
Dentro del grupo repleta, el cluster Drosophila buzzatii es un clado sudamericano compuesto por siete
especies cactofilas, estrechamente relacionadas, en diferentes etapas de divergencia, caracteristica que
las hace un sistema modelo valioso para investigaciones evolutivas. Sin embargo, aunque esfuerzos
sustanciales han sido dedicados a la elucidacion de las relaciones filogenéticas entre los miembros del
cluster D. buzzatii, las hipdtesis alcanzadas contindan siendo controvertidas. En efecto, estudios
filogenéticos moleculares llevados a cabo hasta la actualidad han generado resultados ambiguos ya que
la topologia de los drboles filogenéticos depende directamente del marcador molecular utilizado.
Curiosamente, incluso cuando el ADN mitocondrial se ha convertido en un marcador popular en biologia
evolutiva y genética poblacional, ninguno de los mas de veinte mitogenomas ensamblados hasta el
momento, dentro del género Drosophila, pertenece al clUster buzzatii. A partir de lo anterior, el objetivo
de este trabajo es revisar las relaciones filogenéticas y los tiempos de divergencia de este cluster de
especies por medio de un enfoque mitogendmico. En consecuencia, se presentan los ensamblados de seis
mitogenomas completos de cinco especies: D. antonietae, D. borborema, D. buzzatii, D. seriema y dos
cepas de D. koepferae. Los mismos fueron realizados utilizando como referencia el mitogenoma de D.
mojavensis, especie mas relacionada evolutivamente con un ensamblado disponible. Métodos
filogenéticos de inferencia bayesiana y de maxima verosimilitud fueron aplicados sobre los mitogenomas
completos. Se obtuvo una misma topologia de alta confiabilidad que concuerda con reportes previos
basados en pocos genes mitocondriales y/o nucleares, pero que contradice una filogenia nuclear a gran
escala publicada recientemente. A partir del andlisis de las posibles causas de esta controversia, este
trabajo sugiere que los genomas nucleares y mitocondriales representan historias evolutivas diferentes
para este grupo de especies.
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Filosofia e Historia de la Biologia Evolutiva

Biologia evolutiva, diversidad y género: una perspectiva histdrica
Petino Zappala

Esta charla se propone abordar estas relaciones cambiantes entre la biologia evolutiva, el feminismo y los
estudios de género con el objetivo de establecer puntos de contacto e intercambio, bajo la premisa de
que fomentar las relaciones interdisciplinarias y la reflexién en torno a la tarea cientifica es fundamental
para desarmar circulos viciosos que legitiman inequidades y opresiones apelando al determinismo, el
binarismo y la inevitabilidad del status quo.

Con este objetivo se repasaran las disputas en torno a los temas de género y su representacion en la
biologia evolutiva, partiendo de las feministas de la primera ola que discutieron las perspectivas del
darwinismo hasta los debates actuales acerca del binarismo, el determinismo genético y la cuestion de lo
“natural”. Finalmente se hablara del surgimiento de las corrientes mds recientes de la biologia evolutiva,
gue ponen el foco en el surgimiento de la variabilidad fenotipica a través del desarrollo como un proceso
dinamico y contingente, afectado por factores sociales y culturales, integran otros tipos de herencia -
epigenética, comportamental, cultural- que exceden a la genética, y resaltan el rol de los individuos en la
modificacidn de su propio ambiente, su ontogenia y su potencial evolutivo.

Tomando algunos ejemplos se ilustrard cdmo la creciente incorporacion de las perspectivas de mujeres y
disidencias a la produccion de conocimiento cientifico logré visibilizar supuestos androcéntricos, sexistas
y cis-heteronormativos que guian y condicionan la investigacion cientifica desde sus comienzos, llevando
a cambios en la disciplina que permiten repensar la variabilidad en identidades y roles de género.
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Repensando la cohesion en la tesis de especies como individuos: de la ontologia a la evolucidn de las
entidades bioldgicas.

Vrdoljak, Juan Esteban.

Instituto Patagodnico para el Estudio de los Ecosistemas Continentales, Consejo Nacional de
Investigaciones Cientificas y Técnicas (IPEEC-CONICET), Boulevard Almirante Brown 2915, U9120ACD,
Puerto Madryn, Chubut, Argentina.

Alrededor de los afios 70, la taxonomia, erigida como bastion esencialista, sufridé un quiebre en sus bases
al ser enunciada la tesis de Ghiselin y Hull que considera a las especies como individuos. El estatus
ontoldgico de individuo refiere a una entidad espacio-temporalmente restringida conformada por partes
gue en su conjunto forman un “todo”. El imperio maya, por ejemplo, es un individuo por ser una entidad
histdrica, tangible, conformada por personas, edificaciones, tecnologias, entre otras cosas, que en su
conjunto formaron dicho imperio con un principio y un fin. Durante los subsiguientes afios, y con el
impulso de fuertes criticas a este enfoque, se desarrollé el marco tedrico de dicha tesis hasta alcanzar un
estado considerablemente acabado y con una amplia aceptacién por parte de los filésofos de la biologia.
Sin embargo, ciertos tépicos no resueltos sobre la individualidad atn generan controversia; este es el caso
de la pobre definicién de cohesién. Segin Hull, la cohesidon puede ser descripta como una especie de
“organizacion”, lo que sugiere que la identidad de un individuo depende del mantenimiento o disrupcidn
de la cohesién. Por otro lado, Ghiselin hace un desarrollo similar concluyendo que “la cohesién es
suficiente, pero no necesaria, para la individualidad”. Estos autores cldsicos, en conjunto con otros
contemporaneos, coinciden en que la cohesién es una propiedad que promueve la unicidad en los
individuos. En este marco, el objetivo del presente trabajo es precisar la nocién de cohesién en la tesis de
especies como individuo a partir del andlisis critico de los textos sobre individualidad y la interpelacién de
nociones mereolégicas (estudio de las partes y el todo) como la emergencia. En este sentido, sostengo
gue la cohesion es una propiedad emergente necesaria de los individuos. Mds detalladamente, ciertas
configuraciones de propiedades de las partes (micronivel) tienen una conexién causal necesaria con
propiedades del todo (macronivel). Asi, si se considera un grupo de caracteristicas comunes que
promueven la unicidad de las partes a un tiempo inicial, en conjunto con factores ambientales (externos),
la cohesién emerge de la interaccién compleja entre partes y el medio a través del tiempo, con sucesivos
periodos de acomodamiento (autoorganizacidn). Esta nocién de temporalidad genera un nexo directo con
la evolucién de los sistemas vivientes. En conclusién, si podemos identificar individuos (como especies,
genes o taxa superiores) estaremos identificando organismos cohesivos, y asi definir ciertos eventos
evolutivos como rupturas de procesos cohesivos (por ejemplo, especiacion).
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Ensefanza de la Biologia Evolutiva

Caracterizacion de diez simulaciones computacionales para superar obstaculos epistemoldgicos que
dificultan la comprensién del modelo de evolucién bioldgica por selecciéon natural

Della costa G.M., Occelli M.
1. CIGEA-CONICET, Cérdoba.
2. Departamento de Ensefianza de la Ciencia y la Tecnologia FCEFyN, UNC-CONICET, Cérdoba.

La investigacidn en didactica de las ciencias ha registrado que existen dificultades para la comprensién del
modelo de evolucion bioldgica por seleccidn natural en estudiantes de nivel secundario y universitario.
Los principales obstaculos epistemoldgicos identificados son el razonamiento teleoldgico que proporciona
explicaciones finalistas para los cambios evolutivos y el razonamiento esencialista que considera a las
especies como categorias estables en las que la variabilidad de caracteres no modifica la esencia de las
mismas. Cabe destacar que estos obstaculos tienen su origen en el proceso de constitucion histdrica de
la biologia como disciplina. Ademas estas dificultades se relacionan con la complejidad y naturaleza de los
procesos evolutivos, que implican pensar en cambios a nivel poblacional que tienen lugar en largos
periodos de tiempo y en la reproduccidn diferencial de los individuos. Una estrategia didactica para
abordar la evolucidn bioldgica y superar estas dificultades puede ser la integracion de las simulaciones
computacionales como herramientas metodoldgicas ya que dichos recursos permiten modelar distintos
fendmenos bioldgicos y observar cambios evolutivos en un corto periodo de tiempo. Por lo tanto, el
objetivo de este trabajo fue aportar una caracterizacion de diez simulaciones disponibles en la web para
la ensefianza del modelo de la evolucidn bioldgica por seleccién natural. Este analisis se realizé utilizando
la técnica de analisis de contenido en funcidn de los aspectos técnicos referidos a las caracteristicas de la
interfaz grafica; los aspectos conceptuales definidos a partir de las caracteristicas del modelo utilizado y
aquellos relacionados con el manejo de la simulacidn a los que se denomind aspectos didacticos. A partir
de los datos obtenidos, encontramos que las simulaciones analizadas presentan distintas potencialidades
y/o limitaciones para la ensefianza del modelo de evolucidn bioldgica por seleccion natural. Cabe destacar
gue se recomienda evaluar su potencial educativo en el aula ya que en funcién de los objetivos didacticos
gue se planteen podrian constituirse en recursos interesantes para la modelizacion y la metacognicion de
los obstdculos epistemolégicos que dificultan el aprendizaje del modelo de la evolucién biolégica por
seleccidn natural. Por ultimo, quisiéramos destacar las potencialidades de las simulaciones Evoluzion y
Gene Pool para la ensefianza de este modelo por su interfaz gréfica intuitiva, la utilizacion de organismos
digitales no reconocibles que evolucionan adoptando una morfologia distinta, presentan un limitado
manejo de variables del modelo, incorporan la genética y permiten diferenciar los distintos fendmenos
biolégicos implicados en el proceso de evolucidn bioldgica.
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Filogenia y Biogeoqgrafia

Refugios antiguos de bosque en la Cordillera de la Costa, Chile
Mathiasen P!, Souto CP!, Acosta MC?, Premoli AC?
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Los cambios climaticos ocurridos en Patagonia durante el Pleistoceno han afectado la distribuciéon de las
especies de los bosques australes. Sin embargo, la relativa estabilidad de la Cordillera de la Costa habria
mitigado los efectos de los cambios climaticos sobre la vegetacion que ocurrieron en el resto del territorio,
proporcionando condiciones adecuadas para la persistencia a largo plazo de especies de bosque. Si bien
la evidencia fosil da cuenta de que la Cordillera de la Costa habria funcionado como un refugio a las
oscilaciones climaticas, resta evaluar si su significativa estabilidad a largo plazo, que contrasta con el
relativamente rapido y reciente levantamiento de la Cordillera Andina principal, habria permitido la
evolucién in situ de linajes cuyas caracteristicas genéticas habrian sobrevivido a las glaciaciones. Las
especies de amplia distribucion en los bosques patagdnicos como son las pertenecientes a las familias
Nothofagaceae y Proteaceae ofrecen la oportunidad de analizar hipétesis sobre el impacto de factores
geoldgicos y climaticos sobre sus acervos genéticos utilizando ADN del cloroplasto (ADNc) que por su baja
tasa de mutacién conserva sefiales antiguas.

Las especies del subgénero Nothofagus (N. antarctica, N. pumilio, N. betuloides, N. dombeyi y N. nitida)
mostraron que la mayor diversidad de haplotipos ocurrié en la costa en PN Nahuelbuta (372 50’S), mas al
sur (402 34’S) y en la Isla de Chiloé (42-439S). Ademas, dichas poblaciones presentaron variantes genéticas
Unicas ancestrales. Por otro lado, especies del subgénero Lophozonia mostraron patrones concordantes.
En la Cordillera de la Costa Nothofagus alpina y Nothofagus obliqua tuvieron haplotipos exclusivos y una
mayor diversidad haplotipica. Las poblaciones de Nothofagus macrocarpa a los 33°S formaron un clado
separado del resto de las poblaciones de la Cordillera de los Andes y Depresion Intermedia.
Concordantemente, Embothrium coccineum (Proteaceae) mostrd alta diversidad y presencia de
haplotipos Unicos en poblaciones de la Cordillera de la Costa, incluyendo PN Nahuelbuta y PN Alerce
Costero, y Cucao en Chiloé.

La evidencia molecular muestra un patrén geografico concordante entre linajes filogenéticamente
independientes. Areas de la Cordillera de la Costa habrian sido relativamente estables no solamente a las
oscilaciones climaticas sino también a los cambios en el nivel del mar producto de transgresiones marinas
ocurridas en el Mioceno en el centro-sur de Chile. La elevada diversidad y presencia de variantes
exclusivas en la Cordillera de la Costa resalta su importancia en conservacion ya que seria un reservorio
de diversidad genética y potencial evolutivo de especies de bosque.

42



Un viaje cuaternario por el desierto: el vulcanismo mas que las oscilaciones climaticas explican los
patrones filogeograficos compartidos entre especies de plantas ecolégicamente distintas en La Payunia

Baranzelli Matias Cristian® 2, Cosacov Andrea?, Rocamundi Nicolas?, Issaly Eduardo Andrés?, Aguilar Dana
Lucial, Camps Gonzalo Andrés’3, Andraca-Gémez Guadalupe?, Petrinovic Ivan Alejandro?, Johnson Leigh
A.>,y Sérsic Alicia Noemi*

!Laboratorio de Ecologia Evolutiva-Biologia Floral, Instituto Multidisciplinario de Biologia Vegetal (IMBIV),
CONICET-Universidad Nacional de Cérdoba.

?Instituto de Ecologia, Universidad Nacional Auténoma de México.
3Instituto de Fisiologia y Recursos Genéticos Vegetales (IFRGV), CIAP, INTA.

“Centro de Investigaciones en Ciencias de la Tierra (CICTERRA) CONICET-Universidad Nacional de Cérdoba.
>Department of Biology and M. L. Bean Life Science Museum, Brigham Young University.

Los patrones filogeograficos compartidos dentro de una comunidad vegetal conformada por especies
ecolégicamente distintas, pueden reflejar el rol preponderante de eventos geo-climaticos pasados que
marcaron su historia evolutiva. Aunque las glaciaciones cuaternarias son los procesos mas evocados como
motores de estos patrones compartidos, en algunas regiones la actividad volcdnica también debe
considerarse como un proceso potencial que configurd la diversidad y distribucién genética. Por otro lado,
los atributos fenotipicos relacionados con la dispersién y la persistencia de las especies pueden modular
el tiempo y el modo de la respuesta a estos cambios. Realizamos un estudio de filogeografia comparada
entre cinco especies endémicas del Distrito patagénico de La Payunia para evaluar si sus patrones
filogeograficos reflejan el impacto de los cambios climaticos versus el vulcanismo, teniendo en cuenta la
influencia de sus habitos y mecanismos de dispersion. Secuenciamos regiones no codificantes del ADN
cloroplastidial, realizamos analisis genealdgicos, de tiempo de divergencia, demogréficos y de expansion
de rango, y utilizamos calculos bayesianos aproximados para comparar escenarios filogeograficos entre
las especies. Las dreas climdticamente estables durante el Ultimo maximo glacial (UGM) se infirieron con
modelos de distribucion. Los resultados muestran un quiebre genético compartido entre las especies a
los 37.5°S, siendo las poblaciones del norte menos diversas genéticamente, habitando dareas
climaticamente estables e inestables, pero severamente afectadas por la actividad volcanica del Plio-
Pleistoceno; las poblaciones del sur, donde el vulcanismo fue escaso/nulo, aparecen genéticamente mas
diversas y ocupan dareas climaticamente estables a través del tiempo. Las expansiones de rango y el
aumento del tamano efectivo de la poblaciones, ocurrieron después de la mayoria de los episodios
volcanicos, y antes y durante el UMG. Todas las especies comparten el mismo origen geografico de las
expansiones. Asimismo, los arbustos muestran mayor diversidad genética en areas ambientalmente
estables, mientras que las especies con dispersién a larga distancia mostraron una mayor diversidad
genética en areas ambientalmente inestables. Los patrones genéticos a escala geografica son consistentes
con la influencia de eventos volcanicos, pero también mostraron una influencia basada en rasgos: los
mecanismos de dispersion influirian en la colonizacién de areas muy afectadas por cambios geo-
climaticos, mientras que el tipo de forma de vida influiria en su persistencia en estas dareas. Estos
resultados sugieren que el vulcanismo del cuaternario, en lugar de las oscilaciones climaticas, habria
tenido un mayor efecto en la historia evolutiva de esta comunidad xerofitica, asi como los rasgos auto-
ecoldgicos habrian modulado la respuesta de la comunidad.
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Analisis genético de la diversificacidon de especies incipientes de aves en el Cono Sur de Sudamérica
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La mayoria de los estudios sobre diversificacion en el Neotrdpico se han concentrado en la cuenca
Amazodnica, el norte de los Andes y la Selva Atlantica. Mucho menos se conoce sobre la diversificacion en
el cono sur de Sudamérica. Se estudiaron tres especies de aves con linajes intraespecificos divergentes y
con preferencias de hdbitat y distribuciones geogréaficas muy diferentes que permiten analizar los
procesos y factores postulados como responsables de la diversificaciéon de la avifauna del cono sur:
Vanellus chilensis (n=58), Pipraeidea bonariensis (n=43)y Thamnophilus ruficapillus (n=30). Se extrajo ADN
de muestras de tejido fresco y se obtuvieron dos genes mitocondriales (COl y citocromo b) y secuencias
gendmicas mediante ddRADseq. Con el ADN mitocondrial se calcularon las distancias genéticas sin
corregir entre pares de subespecies y dentro de cada una, se generaron redes de haplotipos (median
joining) y arboles de Maxima Parsimonia (busquedas heuristicas de 1000 RAS + TBR, bootstrap de 1000
pseudoréplicas de 100 RAS + TBR), se estudid la estructuracidn poblacional mediante AMOVAs
(comparaciones de a pares por distancias sin corregir, significancias testeadas a partir de 2000
permutaciones al azar). Con la informacién gendmica se analizé la variabilidad dentro de cada especie con
PCAs y se asignaron los ejemplares a clusters gendmicos con Structure (desde K=1 hasta K=4, guardando
10 réplicas para cada uno, 500000 iteraciones seguidas de un burn-in de 100000). Los resultados
muestran que estas especies poseen alta variacion intraespecifica, habiendo 2 linajes diferenciados en V.
chilensis y 3 en P. bonariesis y T. ruficapillus (1,07%, 3,43% y 2,37% divergencia promedio entre
subespecies, respectivamente). La marcada estructuracidn filogeografica en las 3 especies muestra que
los ciclos glaciales generaron una diferenciacion entre el linaje patagdnico y el resto de la distribucién de
V. chilensis, los Andes actuaron como barrera al flujo génico entre subespecies andinas en P. bonariensis
y el corredor de vegetacién abierta produjo una profunda divergencia entre las poblaciones de T.
ruficapillus de la Selva Atlantica y los Andes. Los andlisis gendmicos evidenciaron un alto flujo génico entre
las poblaciones de Patagonia y el resto de la distribucién en V. chilensis. Estas especies se encuentran en
una etapa temprana de diversificacién y, en algunos casos, especiacion. Las diferencias entre especies en
los patrones filogeograficos y la concordancia con distintos factores de diversificacion sustenta la vision
actual que postula que los escenarios que han modelado la gran diversidad de la avifauna neotropical son
variados.
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Revisitando la hipodtesis de radiacion explosiva en el origen de los murciélagos de la familia
Pteropodidae
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La familia Pteropodidae es la segunda mas diversa de Chiroptera, incluyendo aproximadamente 190
especies que se distribuyen en los trépicos de Asia, Africa y Oceania. Todas las especies de la familia se
alimentan de materia vegetal, principalmente frutos y néctar, lo que la distingue de la demas familias de
murciélagos que son generalmente insectivoros (~1000 especies). Otra caracteristica interesante que
diferencia a los pteropddidos es la reducida capacidad de ecolocalizacidn, identificada solamente en
algunas pocas especies del grupo y mucho menos desarrollada que en murciélagos de otras familias. Esta
es considerada una pérdida secundaria, relacionada con el cambio en la dieta que supuestamente liberé
al grupo de las restricciones fisicas de la ecolocalizacion, permitiendo que los pteropddidos alcanzaran
tamafios corporales mucho mds grandes. La primera filogenia basada en datos moleculares que incluia
una muestra comprehensiva de la diversidad de Pteropodidae a nivel de género, fue publicada en 2011.
Los resultados de ese estudio indicaron que las primeras cladogénesis del grupo ocurrieron en un intervalo
muy corto, resultando en una politomia dura que sugiere diversificacion explosiva. En 2015 esta hipodtesis
fue puesta a prueba por Shi y Rabosky dentro del marco de una slper matriz incluyendo mas de 800
especies de murciélagos. Los autores no encontraron soporte estadistico para la hipdtesis. Sin embargo,
las pruebas para diversificacién explosiva dependen intrinsecamente de la datacidén utilizada. Acé
presentamos los resultados de un nuevo andlisis de tasas de diversificacién en Pteropodidae utilizando un
arbol mds completo a nivel de especie (139 pteropddidos) y una datacion alternativa a la utilizada
anteriormente. Aplicando el método de Bayesian Analysis of Macroevolutionary Mixtures (BAMM),
encontramos que el nUmero de cambios de tasas a lo largo de la historia del grupo con mayor probabilidad
posterior es 2. Estos cambios fueron ubicados en el origen de Pteropodidae, de acuerdo con la hipétesis
de diversificacién explosiva de la familia, y del género de las zorras voladoras (Pteropus), el mas diverso.
Un analisis usando arboles simulados con todas las especies de Pteropodidae sugiere que dos otros
géneros (Epomophorus y Dobsonia) también pueden haber tenido diversificacidon explosiva. La inclusion
de un outgroup extendido (todas las especies disponibles de Rhinolophoidea), corrobora los resultados
obtenidos para Pteropodidae y sugiere que Hipposideridae y Rhinolophidae también tuvieron aceleracién
en las tasas de diversificacidn en sus origenes.
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Historias evolutivas contrastantes en aves neotropicales: diferenciacion a través de una barrera
ambiental en sudamérica
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La diversidad aviar del Neotrdpico ha sido tradicionalmente asociada al efecto de fuerzas vicariantes
impulsando la especiacion en alopatria. Estudios recientes han mostrado que los patrones filogeograficos
compartidos entre especies codistribuidas no pueden explicarse por un Unico evento vicariante, dado que
las respuestas de las especies frente a una misma barrera dependen de los atributos bioldgicos de cada
taxén. En Sudamérica, el corredor de vegetacién abierta (CVA) separa los bosques andinos y la Amazonia
de la Selva Atlantica, creando un notorio patrén de especies de aves codistribuidas de manera disyunta
en estas selvas. En este estudio investigamos las historias evolutivas de Ramphotrigon megacephalum y
Pipraeidea melanonota, dos especies de paseriformes con subespecies alopatricas al este (R. m.
megacephalum y P. m. melanonota) y el oeste (R. m. bolivianumy P. m. venezuelensis) del CVA. Para ello
muestreamos cerca de 40 individuos de cada especie y aplicamos un enfoque integrador combinando
evidencia genética (tres marcadores mitocondriales y un intrén nuclear autosémico), gendmica
(ddRADseq) y fenotipica (analisis objetivos de coloracidon y canto). Los resultados de los andlisis
filogenéticos y de genética poblacional basados en marcadores genéticos tradicionales evidenciaron una
separacion profunda (~3,7 Ma) y sin sefiales de contacto secundario entre las subespecies de R.
megacephalum, contrastando con una casi nula diferenciacién entre las subespecies de P. melanonota.
Los andlisis demogréficos y de estructuraciéon poblacional basados en datos gendmicos (ddRADseq)
confirmaron el bajo nivel de diferenciacién genética existente entre P. m. melanonota y P. m.
venezuelensis, pero permitieron separar mas claramente estas subespecies. Estos datos también
apoyaron un modelo demografico complejo de separacién antigua entre P. m. melanonota y P. m.
venezuelensis seguida por ciclos de aislamiento geografico y contactos secundarios. Los analisis
fenotipicos mostraron diferencias significativas entre las subespecies de P. melanonota en la coloracidn
del plumaje de machos y hembras, y entre las de R. megacephalum en sus vocalizaciones. Nuestros
resultados evidencian que estas especies han respondido de manera diferente y asincrénica al
establecimiento del CVA y a las conexiones histéricas que han ocurrido entre las selvas sudamericanas
actualmente disyuntas. Estas diferencias pueden asociarse a sus contrastantes atributos bioldgicos: R.
megacephalum es una especie sedentaria y especialista del sotobosque selvdtico, mientras que P.
melanonota es una especie vagil y generalista que habita ambientes cerrados y semiabiertos. En
conclusién, este estudio sustenta el hecho de que los atributos bioldgicos de las especies pueden hacer
sus historias evolutivas idiosincraticas y dificiles de generalizar.
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Develando la historia evolutiva austral del passeriforme de mas amplia distribucion del continente
americano (complejo de especies Troglodytes aedon/cobbi)
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El Neotrdpico es la region mds biodiversa del planeta, incluyendo mas de 3.400 especies de aves, pero sus
patrones evolutivos han sido menos estudiados que en otras regiones biogeograficas, lo que es
particularmente cierto en el cono sur de Sudamérica. La ratona comun (Troglodytes aedon) esta presente
en todo el continente americano, encontrandose ademas desde el nivel del mar hasta ambientes andinos
de altura. Es por lo tanto un modelo ideal para estudiar el proceso de diversificacidn y especiacion en el
neotropico. La ratona malvinera (Troglodytes cobbi), endémica de las Islas Malvinas, ha sido reconocida
recientemente como especie diferente de T. aedon. Con el objetivo de estudiar la historia evolutiva de
este complejo de especies en el cono sur de Sudamérica combinamos informacidon mitocondrial
(citocoromo oxidasa I, COI) y gendmica (ddRADseq) de 109 individuos distribuidos en Argentina, Uruguay
y Bolivia. Se analizaron las distancias genéticas en COl con Mega 5.2 y se realizaron redes de haplotipos
(median joining) utilizando PopART 1.0. Los datos de ddRADseq se compararon entre poblaciones (PCA),
se evalud el flujo génico e introgresiéon (Structure y fineRADstructure) y se estimaron los tamaiios
poblacionales efectivos e intercambio de individuos (G-PhoCS). La COI reveld 5 linajes mitocondriales
claramente diferenciados, con divergencias de hasta 5%. El linaje patagénico y el de T. cobbi se
recuperaron como los menos divergentes entre si, confirmando que desde la perspectiva mitocondrial T.
aedon es parafilética. A nivel gendmico se obtuvieron 4 clusters, que se corresponden con 4 de los linajes
mitocondriales: Islas Malvinas, Patagonia, zonas de altura de los Andes y zonas bajas no patagénicas del
cono sur. Existe un notorio flujo génico e introgresion entre los linajes/clusters de T. aedon, pero no se
evidencia flujo génico entre esta especie y T. cobbi, presentando de hecho esta ultima la informacién
gendmica nuclear mas diferenciada del set de datos. Los resultados sugieren un escenario evolutivo en el
cual la poblacidn de zonas bajas, la andina y la patagdnica estuvieron aisladas durante los ciclos glaciales,
habiendo ademds colonizado individuos de esta ultima las Islas Malvinas en dicho periodo. Luego de los
ciclos glaciales las poblaciones continentales entraron en contacto nuevamente y el abundante flujo
génico habria homogeneizado parcialmente sus contenidos gendmicos (ADN nuclear). La poblacién de las
Islas Malvinas, en cambio, no ha entrado nuevamente en contacto con las poblaciones continentales,
diferencidndose aliin mas de las mismas y origindndose una nueva especie insular.
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Diversidad, distribucion e historia evolutiva en un grupo de tucuras sudamericanas (Insecta:
Orthoptera)
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El grupo de género Scotussae es un clado diverso que habita biomas abiertos de Brasil, Bolivia, Paraguay,
Uruguay y Argentina, principalmente en los dominios Chaquefio y Paranense. Este clado presenta especies
tanto braquipteras como macrdpteras y se caracteriza por la variacién en la morfologia del ovipositor y
por reordenamientos cromosémicos complejos. El objetivo de este estudio es aplicar un enfoque
biogeografico integrativo analizando simultdneamente tres fuentes de evidencia: tiempo de
diversificacion, relaciones filogenéticas y evolucidn geografica. Para ello, se realizé un andlisis filogenético
(COI, ND2, H3) combinado con evidencia morfolégica incluyendo especies de todos los géneros del grupo
Scotussae y 4 especies seleccionadas como grupo externo. Se estimd la similitud y el grado de
superposicion de nicho entre todas las especies. Los modelos de nicho ecolégico (MNE) se realizaron
utilizando dos metodologias, el ampliamente utilizado Maxent y una nueva metodologia basada en
elipsoides. Se analizé la seiial filogenética comparando la cercania filogenética con la diversificacion
ecolégica y geografica. Asimismo, se llevd a cabo el andlisis probabilistico de estimacién del rango
ancestral (“BioGeoBears”) para evaluar los patrones biogeograficos histdricos. Nuestros hallazgos
sugieren que la ecologia habria jugado un papel importante en la diversificacion del grupo de Scotussae,
ya que las relaciones filogenéticas tienen una mayor asociacidn con las variables ambientales que con las
distancias geograficas. La diversificacion del grupo Scotussae habria ocurrido durante el Plioceno, en el
ecosistema abierto del Bosque Tropical Seco Estacional (BTSE). Dentro del grupo, se recuperaron dos
clados principales (braquiptero / macréptero) con patrones de diversificacion diferentes. Se postula que
los procesos geohistdricos ocurridos durante los ciclos glaciales del Plioceno tardio en el BTSE podrian
haber jugado un papel predominante en la diversificacién alopatrida sufrida por el clado braquiptero.
Mientras que los resultados indicarian que la especiacidon simpdatrida seria el evento de diversificacion
principal dentro del clado Macréptero, encontrandose principalmente indicios de especiacidn ecoldgica y
barreras citogenéticas.
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Filogeografia y paleodistribucion de la especie de abeja endémica de patagonia Centris cineraria
(Apidae, Centridini)

Sosa Pivatto M., Camps G.A., Sérsic A.N., Cosacov A.
Laboratorio de Ecologia Evolutiva y Biologia Floral, IMBIV (UNC-CONICET)

El levantamiento de los Andes y los cambios climaticos del Cuaternario tuvieron una gran influencia en la
biogeografia de Patagonia ya que afectaron el area de distribucion de los organismos, generaron
extinciones locales/expansiones y modificaron los regimenes selectivos, dejando una impronta en sus
atributos genéticos. El enfoque filogeografico permite inferir estos procesos histéricos y el modelado del
nicho ecolégico (MNE) constituye una aproximacién complementaria, ya que reconstruye la distribucién
potencial de los organismos en escenarios climaticos pasados.

En la Estepa patagonica, region pobre en insectos voladores, se distribuye Centris cineraria, una especie
de abejas colectoras de aceites. En muchos casos se trata del inico o principal polinizador de numerosas
familias de angiospermas a las que visita en busca de néctar, polen y aceites. Para los andlisis
filogeograficos se incluyeron individuos de 71 localidades y se amplificaron las regiones Citocromo b (Cit
b) del ADNm, Rodopsina (Opsin) y Factor de elongacion (EF-1a) del ADNn. En general se utilizé inferencia
bayesiana y analisis uni y multilocus. Para realizar los MNE se utilizaron 86 puntos de ocurrencia, variables
bioclimaticas de WorldClim y diferentes algoritmos (Bioclim, Domain, GLM, MaxEnt y SVM).

A partir de la matriz del Cit b, construida con 130 secuencias no heteropldsmicas se obtuvieron 23
haplotipos. En la red se observan dos haplotipos ampliamente distribuidos uno en las localidades al Este
de la cordillera y otro en las localidades al Oeste de la misma. El andlisis demografico a partir del Cit b
evidencié sefial de expansién alrededor de 20.000 afios atras coincidente con el final del Ultimo Maximo
Glaciar (UMG). Los analisis de estructuracién poblacional evidencian principalmente dos poblaciones
genéticas, al Este y al Oeste de los Andes. Las dataciones realizadas a nivel multilocus estimaron la edad
del ancestro comun mas reciente alrededor de 1,14 ma. Para los tres marcadores, las areas con alta
diversidad genética y haplotipos Unicos coinciden con areas postuladas como refugios glaciarios en otras
especies de Patagonia. Los analisis de difusion espacial mostraron que en la Estepa habrian ocurrido
expansiones del area de distribucidn tanto en periodos frios como cdlidos, aunque en ningun periodo frio
fueron hacia el Oeste. La paleodistribucion de C. cineraria para el UMG sugiere areas ambientalmente
idoneas hacia el Este de la Estepa en zonas que durante el Pleistoceno estuvieron expuestas por el
corrimiento de la linea de costa. Ademas, otros resultados obtenidos en los MNE respaldan la evidencia
molecular.
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Diferenciacidn ecolégica y distintos grados de especiacion en dos géneros andinos de plantas parasitas
(Schoepfiaceae)

Vidal-Russell, R.! y Lopez Laphitz, R.2
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La diversidad bioldgica esta vinculada a procesos geoldgicos, ecoldgicos y evolutivos. La divergencia en el
proceso de especiacidon ecoldgica varia de forma continua yendo de diferenciacién poblacional a
formacidn de ecotipos, hasta especiacidon. Los Andes son centro de biodiversidad y escenario de
diversificacion en varios organismos. Quinchamalium y Arjona (Schoepfiaceae) incluyen hierbas perennes
hemiparasitas de raiz que se distribuyen desde Peru hasta el extremo sur de Argentina y Chile a lo largo
de los Andes. Algunas especies de Arjona alcanzan las sierras de Buenos Aires y Sur de Brasil. Estudios
recientes en Quinchamalium sinonimizaron 20 especies a una sola basados en falta de discontinuidad
morfolégica. En Arjona se identifican 5 especies muy similares entre si, pero no hay estudio morfolégico.
En este trabajo presentaremos un estudio integrativo combinando un enfoque genético con datos
climaticos y paleoambientales para elucidar los procesos de especiacion en Quinchamalium y Arjona. Se
secuenciaron trnl-F, atpB-rbcL del cloroplasto e ITS nuclear y se reconstruyé la filogenia con anlisis
Bayesiano en MrBayes y se realizd la datacidon con BEAST. Se midieron caracteres florales y de la hoja en
Quinchamalium. Se infirieron areas de distribucién potencial de ambos géneros con MAXENT utilizando
variables climaticas de worldclim para condiciones actuales, de la dltima glaciacién y el interglacial. En
ambos géneros los linajes genéticos estan geograficamente circunscriptos. Por un lado, los resultados
muestran que la divergencia genética en dos linajes en Quinchamalium concuerda con el levantamiento
de los Andes. Con el gen nuclear se diferencia un tercer linaje en el norte de la distribucién que con el
cloroplasto se observa introgresidon en la zona de contacto geografico. Los linajes en Quinchamalium,
aunque no exhiben diferenciacion morfoldgica, estan caracterizados climaticamente (precipitacion). En
Quinchamalium existe un linaje diferenciado como especie criptica y otros dos linajes que se postula que
es una especiacién que no se completd por contacto secundario en tiempos evolutivos mas recientes. En
Arjona, en cambio la divergencia genética es baja aunque presenta variacion morfoldgica en la forma de
las hojas. Las especies no son monofiléticas. Probablemente los efectos de la glaciacion borraron la
diversificacion genética causada por la selecciéon divergente producto de nuevos habitats luego del
levantamiento de los Andes. Estos dos géneros altamente emparentados muestran dos respuestas
distintas a los mismos procesos geoldgicos. Se concluye que cada linaje posee una historia independiente
y no se puede generalizar la respuesta de los linajes frente a condiciones semejantes.
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Genética de Poblaciones

Desarrollo prenatal del roedor precocial Lagostomus maximus (Rodentia, Mammalia): datos base para
estudios evolutivos y filogenéticos
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El conocimiento sobre la embriologia es de gran importancia para responder preguntas en el marco de la
Evo-Devo, disciplina que busca identificar mecanismos del desarrollo que generan cambios evolutivos y la
aparicién de patrones y novedades morfoldgicas. Teniendo en cuenta que los Rodentia conforman un
orden diverso dentro de los mamiferos, poco se sabe sobre su desarrollo embrionario y fetal, en aquellas
especies que habitualmente no son utilizadas como animales de laboratorio. Nuestro objetivo fue estudiar
el desarrollo prenatal de la vizcacha de llanura, un roedor precocial con caracteristicas reproductivas
particulares que incluyen: largos periodos gestacionales, la poli-ovulacién mas alta conocida en mamiferos
y una poli-implantacion donde sdlo dos embriones resultan viables por causas aun desconocidas. A partir
de ejemplares de tres estadios fetales distintos se describe la exomorfologia y la esqueletogénesis
mediante la técnica de coloracién diferencial de cartilagos con azul de alcian, de huesos con rojo de
alizarina y de diafanizado con tripsina. El estadio prenatal temprano (E1) se caracteriza por la presencia
de capsulas épticas y dticas, hocico desarrollado sin vibrisas, ausencia de dientes, miembros desarrollados
sin garras ni membrana interdigital y ausencia de pelos. El estadio intermedio (E2) se caracteriza por la
presencia de parpados fusionados y oido externo desarrollado, hocico con vibrisas, la presencia de brotes
dentarios y de foliculos pilosos. Y el estadio tardio (E3) se caracteriza por la presencia de ojos y conductos
auditivos abiertos, dientes desarrollados con oclusién, miembros con garras desarrolladas y presencia de
pulpejos, y pelaje cubriendo todo el cuerpo. Los primeros huesos en osificar en el craneo son los de las
regiones facial y palatal (E1), seguidos de los elementos de la base y regidn dtica (E2) y finalmente el hueso
peridtico (E3). En la columna vertebral primero osifican las vértebras cervicales (i.e. atlas y axis) y las
costillas vertebrales (E1) y posteriormente el resto de las vértebras (E2) y sus apdfisis dorsales (E3). En la
cintura pectoral primero osifican escdpulas y claviculas, mientras que en la cintura pélvica los iliones (E1).
En los miembros primero osifican los huesos largos (E1) y luego los elementos del autopodio en distinto
orden y sin seguir un gradiente préximo-distal (E2 y E3). Los resultados obtenidos muestran un patrén
general similar a lo descrito para roedores altriciales y conforman la base para futuros estudios
comparativos evolutivos de reprogramacion del desarrollo.
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La supervivencia de las especies en los diversos ambientes se debe, en parte, a adaptaciones fisioldgicas
que pueden observarse en sus tejidos y 6rganos. En este sentido, la morfologia del oido externo (OE) y su
relacion con el ambiente no ha sido muy estudiada. El estudio de la morfologia del OE proviene,
principalmente, de roedores atriciales modelos como la rata y el ratén. En este trabajo analizamos la
morfometria y morfologia del pabelléon auricular (PA) y conducto auditivo externo (CAE) de fetos y adultos
de Lagostomus maximus para determinar posibles variaciones ontogenéticas y adaptaciones a su estilo
de vida cavador. Del PA y CAE de tres estados fetales (E1, E4 y E7) y un adulto (A) se midié longitud y
diametro, y se describieron macroscépicamente. Para la descripcidn microscépica, PA (seccionado en los
sectores: apice, medio y base) y CAE fueron procesados para su inclusién en parafina, cortados a 5 um de
espesor y coloreados con hematoxilina-eosina. Macroscdpicamente, CAE y PA tiene un didmetro y una
longitud creciente desde E1 hasta A. Ademas, en PA se observd una rotacion del hélix desde E1 hasta A,
dos pliegues evidentes de la escafa, y que su forma casi definitiva se alcanzé en E7. Mediante la
observacion microscépica, en el CAE se observo ausencia de foliculos pilosos (E1), aparicion de foliculos
pilosos primordiales (E4) y maduros, de tipo primarios y secundarios (E7). También, una dermis de tejido
conectivo denso irregular, cartilago elastico en forma de anillo incompleto, tejido adiposo blanco, y fibras
musculares estriadas. EI PA de los fetos y el adulto presenta los mismos tipos de tejido, pero se observaron
algunas diferencias, entre ellas: cornificacién del epitelio estratificado a partir de E4, decrecimiento del
espesor de la dermis, el cartilago elastico y el nimero de vasos (desde la base hasta el apice),
predominancia de foliculos pilosos en la cara posterior del PA en los fetos, y aparicién de glandulas
sebdceas y sudoriparas asociadas a los foliculos pilosos en E7 y adulto. La morfologia del OE demuestra su
adaptacion al medio en el que vive Lagostomus maximus. Algunas caracteristicas resultaron similares a
las de otros roedores cavadores, aunque otras fueron especie-especificas como los pliegues de la escafa.
Este trabajo es la primera descripcién morfoldgica del OE de este roedor y por lo tanto se requieren otros
estudios morfofuncionales y comparativos con especies filogenéticamente emparentadas y con otros
habitos de vida.
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Asociacion entre dialectos del canto del chingolo (Zonotrichia capensis) y un entramado complejo de
ambientes en el ecotono pampa-espinal

Attina N., Lavinia P. D., Tubaro P. L., Lijtmaer D.A.
Museo Argentino de Ciencias Naturales “Bernardino Rivadavia” (MACN-CONICET)

Los cantos del chingolo (Zonotrichia capensis) han sido muy estudiados porque suelen diferir entre
ambientes formando dialectos, caracterizados por cambios en la tasa de repeticién de las notas del trino
(intervalo de trino). Estos estudios, en general, han sido enmarcados bajo la hipdtesis de adaptacion
acustica que postula que las aves tienen cantos adaptados al ambiente de modo tal que su estructura
minimiza la atenuaciéon y distorsion de la sefial. Los estudios realizados previamente han analizado el
cambio en las vocalizaciones a lo largo de transectas que atravesaban ambientes disimiles (analisis en una
dimensidén). En este trabajo se evalud la asociacion entre los dialectos del canto del chingolo y un
entramado complejo de estepa y espinal en el sudeste de la Provincia de La Pampa, Argentina,
contemplando dos dimensiones: Norte-Sur y Este-Oeste. Se analizaron las vocalizaciones de 629
individuos utilizando 13 variables cuantitativas temporales y de frecuencia. Se encontré que al sur del
area de estudio el patrén de asociacién entre los dialectos y el ambiente estd invertido respecto a lo
postulado por la hipdtesis de adaptacidn acustica, presentando un intervalo de trino mayor en la estepa.
Esto podria ser consecuencia, al menos parcialmente, de los fuertes vientos caracteristicos del area. Hacia
el norte el patron de asociacidn no es tan claro y se observd una reduccion en el intervalo de trino en
ambos ambientes. Esto se deberia a que dentro del area de estudio comienza la transicion entre el patrén
invertido y el patrén mas caracteristico del resto de la region pampeana en donde los intervalos de trino
son menores en la estepa que en los ambientes cerrados. A su vez se evalud la influencia del ambiente
vecino en los dialectos, evidenciada por diferencias en los cantos entre el Este y el Oeste de cada
ambiente. El ambiente de espinal pareceria tener una mayor influencia que la estepa, y esto podria
deberse a su mayor densidad de individuos. Por ultimo, si bien las frecuencias del tema difieren
claramente entre ambientes, las variables de frecuencia del trino no varian de forma independiente de
las temporales, sino que responden a cambios en el intervalo de trino. Esto es consistente con resultados
previos que han mostrado que la modulacidn de la frecuencia se ve limitada cuando la separacién entre
las notas es muy pequefia.
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Analisis del patron espacial de manchas plateadas en la mariposa espejitos (Agraulis vanillae) y moneta
(Dione moneta)

Bianchimano Luciana ¥, Nufiez-Bustos Ezequiel 0., Tubaro Pablo L.’y Barreira Ana S.

1 Museo Argentino de Ciencias Naturales “Bernardino Rivadavia” - CONICET

Las mariposas Agraulis vanillae y Dione moneta se caracterizan por la presencia de manchas plateadas
(espejitos) en la cara ventral de sus alas, constituidas por escamas modificadas, que producen reflectancia
direccional de banda ancha. Se desconoce cual es la funcién bioldgica que cumplen estas estructuras, si es
gue cumplen una. Estructuras fotdnicas similares a los espejitos han sido asociadas en algunas mariposas
con latermorregulacion ya que permiten reducir la absorcion de radiacion solar. Por lo tanto, en un intento
por desentrafiar el origen funcional de estas estructuras, decidimos poner a prueba la hipétesis de que los
espejitos en estas especies tendrian un rol en el control de |la temperatura corporal. Predecimos que 1) el
area de los espejitos sera mayor en mariposas provenientes de areas con menor cobertura vegetal; 2) el
area de los espejitos sera menor en mariposas provenientes de menores latitudes donde la temperatura
ambiente es mayor; y 3) el area de los espejitos sera menor en ejemplares provenientes de zonas de mayor
altitud, donde las temperaturas decrecen considerablemente durante la noche. Debido a que las especies
del género Dione estdn mas restringidas a ambientes boscosos, mientras que A. vanillae suele encontrarse
en ambientes abiertos y modificados, esperamos que el drea de los espejitos en la primera sea mayor.
Realizamos un analisis sobre imdgenes estandarizadas de ejemplares de museo de ambas especies (A.
vanillae N = 36; D. moneta N= 17) analizando tanto la variacion espacial en la ubicacién como el area
ocupada por los espejitos para luego evaluar su relacién con la altitud, latitud y densidad de vegetacién en
las localidades de colecta de los ejemplares. Ademads, comparamos la variacién entre sexos, como una
potencial co-variable, y entre especies. No encontramos variacién debido a los factores ambientales
propuestos en el drea de los espejitos de A. vanillae y encontramos una correlacion con altitud y tipo de
ambiente en D. moneta, pero en el sentido opuesto a lo esperado. Tampoco encontramos diferencias en
el area de los espejitos entre especies. Concluimos entonces que no hay evidencia de que los espejitos
tengan un rol termorregulador en estas especies. Encontramos, sin embargo, dimorfismo sexual en el
patrén espacial de los espejitos de A. vanillae, aunque el area de los mismos no difiere entre sexos.
Creemos que las diferencias intersexuales, debido a que son sutiles, serian el resultado de diferentes
procesos de desarrollo entre sexos de A. vanillae, y no el resultado de seleccién sexual.
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El reemplazo del habitat como contexto ecolégico-evolutivo del cambio fenotipico de organismos
nativos persistentes

Giombini, Mariano I.}; Gangenova, Elena?; Soto C. Soledad?; Zurita, Gustavo A.%2
nstituto de Biologia Subtropical - Nodo Iguazi, UNaM-CONICET, Misiones
2Facultad de Ciencias Forestales, UNaM, Misiones

El ser humano altera las condiciones de los ecosistemas en la mayor parte de la superficie terrestre. El
disturbio antrépico no sdlo puede conducir a la extincidn local o global de especies, sino que puede
imponer nuevas presiones de seleccidn a los organismos que logran persistir en el hadbitat modificado. En
el marco de las consecuencias del disturbio antrépico, los cambios fenotipicos intraespecificos y los
mecanismos subyacentes han sido menos estudiados que los efectos en la estructura y composicién de
las comunidades. Tanto la plasticidad fenotipica como la microevolucidn adaptativa podrian guiar cambios
fenotipicos contempordneos que contribuyan a la persistencia de los organismos en hdabitats
recientemente transformados. No obstante la inferencia empirica de dichos procesos presenta
importantes desafios. En este trabajo presentamos variacién fenotipica en el Bosque Atlantico de
Misiones en dos sistemas de estudio, introduciendo la idea del reemplazo del bosque con fines
productivos como contexto ecoldgico-evolutivo de los organismos nativos persistentes. Uno de los
sistemas corresponde a un escarabajo copro-necréfago (Canthon quinquemaculatus) que habita el
bosque nativo y también esta presente en dreas reemplazadas por potreros para ganaderia, mientras que
el otro corresponde a tres especies de anuros (Elachistochleis bicolor, Physalaemus cuvieri y
Odontophrynus americanus) presentes en el bosque nativo y en dreas reemplazadas por plantaciones de
pino. Utilizamos morfometria convencional para analizar la variacion morfoldgica a nivel de rasgos
individuales y del fenotipo multivariado. En ambos sistemas hallamos diferenciacion fenotipica
significativa entre el bosque nativo y el habitat modificado, tanto a nivel del fenotipo multivariado como
de algunos rasgos individuales de relevancia ecolégica. Estos resultados apoyan la idea de que el
reemplazo del bosque para usos productivos puede ser un importante factor que promueve la
diferenciacién morfoldgica de los organismos persistentes. Considerando las diferentes caracteristicas
gue presentan los dos sistemas de estudio, planteamos que en el caso del escarabajo copro-necréfago
tanto la plasticidad como la microevolucién adaptativa podrian estar contribuyendo a la diferenciacién
morfolégica, mientras que en el caso de los anuros la plasticidad fenotipica seria el mecanismo mas
plausible. Proponemos profundizar en esta linea de investigacion a fin de evaluar las importancias
relativas de la plasticidad y la microevolucién en estos sistemas de estudio. Para esto ultimo presentamos
brevemente algunos ejemplos recientes de la literatura que ilustran conceptos importantes,
aproximaciones metodoldgicas y limitaciones.
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Divergencia mediada por polinizadores en poblaciones de Salvia stachydifolia: primeras evidencias
Izquierdo JI, Sazatornil FD, Costas SM, Benitez-Vieyra S

Laboratorio de Ecologia Evolutiva y Biologia Floral — Instituto Multidisciplinario de Biologia Vegetal
(CONICET — Universidad Nacional de Cérdoba)

Diferencias locales en la abundancia y efectividad de diferentes polinizadores pueden generar divergencia
en rasgos florales de una especie de planta mediante procesos de adaptacidn local. Estas diferencias,
eventualmente, podrian generar aislamiento reproductivo y especiacion incipiente. La gran diversidad de
formas y tamafios florales de Salvia stachydifolia Benth. (Lamiaceae), una especie de los pastizales de
neblina de las Yungas, nos llevd a preguntarnos si estos procesos son responsables de las diferencias entre
poblaciones. Para ello, estudiamos cinco poblaciones naturales de S. stachydifolia distribuidas en las
provincias de Catamarca, Tucuman y Salta. En cada poblacién caracterizamos la variabilidad en rasgos
florales, utilizando técnicas de morfometria geométrica, volumen y concentracién de néctar y en el
ensamble de polinizadores. Salvia stachydifolia presenta poblaciones visitadas exclusivamente por
colibries (Pozo de Piedra- Catamarca), por abejas (Minas Capillitas—Catamarca, Altos de Medina-Tucuman)
o por ambos gremios de polinizadores (Tafi del Valle—Tucuman, Cuesta del Obispo-Salta). Los principales
polinizadores fueron Heliomaster furcifer (Picaflor de Barbijo), Sappho sparganura (Picaflor Cometa), y
cinco especies de abejas (Apidae): tres especies del género Bombus (B. opifex, B. tucumanus y B. atratus),
una especie del género Tygater sp. y Anthophora paranensis. Encontramos diferencias entre poblaciones
en la concentracion y volumen de néctar y en la forma de la corola, relacionadas a los visitantes mas
frecuentes en cada poblacion. Con los datos obtenidos se calcularon matrices de distancias fenotipicas,
ecolégicas (debida a diferentes ensambles de polinizadores) y geograficas entre las poblaciones y luego
analizamos las correlaciones entre dichas matrices. Las distancias fenotipica y ecoldgica se encuentran
positivamente correlacionadas, mientras que la correlaciéon con la distancia geografica es menor. Esto
sugiere adaptacion local de cada poblacidn de S. stachydifolia a sus visitantes mas frecuentes.
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El efecto del frio en la capacidad reproductiva y la supervivencia de dos especies simpatricas de
Drosophila

Kreiman LE, Hasson E, Mensch J
Laboratorio de Evolucidon, DEGE-FCEN-UBA, Buenos Aires, Argentina

Los Dipteros experimentan un descenso de su abundancia durante el invierno y una recuperacién en
primavera. Sin embargo, varias especies son incapaces de completar su ciclo de vida bajo temperaturas
invernales y su expectativa de vida a 25°C es de un mes. Drosophila buzzatii y D. koepferae son especies
hermanas con caracteristicas muy similares y con distribuciones geograficas solapadas donde son
frecuentes las temperaturas invernales por debajo del umbral térmico de arresto reproductivo (10°C).
Siendo asi, se sospecha que la restauracidn poblacional se debe a individuos que durante el invierno
entran en diapausa, alargando su longevidad y manteniendo su capacidad reproductiva. Para
corroborarlo, se sometieron hembras de ambas especies a 10°C para evaluar el efecto del frio sobre la
supervivencia, fecundidad y fertilidad. Asimismo, se tomaron muestras periddicas durante la exposicion
al frio para cuantificar la incidencia de la maduracién ovarica durante la progresién del invierno. Las
funciones de supervivencia mostraron un aumento del riesgo a partir de la sexta semana a 10°C. De esta
manera, se buscé comparar la fecundidad y fertilidad luego de 6 semanas a 10°C. Para esto, se realizaron
dos tratamientos, uno en el que las moscas ingresan al frio después del apareamientos y otro en el que lo
hacen siendo aun virgenes. Los resultados muestran una expectativa de vida a 10°C que triplica a la de
25°C. Particularmente, las muestras virgenes de D. buzzatii presentan menor riesgo de morir y las de D.
koepferae apareadas muestran menor fecundidad. Ademas, se encontrd que las hembras de D. koepferae
presentan una mayor incidencia de maduracién ovarica y que luego de 6 semanas el porcentaje de
hembras maduras aumenta independientemente de la especie. Finalmente, D. koepferae aparenta no ser
fértil luego de la exposicidn al frio en ambos tratamientos. El contraste entre especies, y en particular
entre isolineas, de las capacidades reproductivas sugiere que la resistencia al frio deviene de bases
genéticas.
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Dinamica poblacional y dispersion de Aedes aegypti en distintos ambientes de la Ciudad de Buenos
Aires

Maffey, L, Confalonieri VA?, Hasson E3, Schweigmann N*.
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Aedes aegypti constituye uno de los principales vectores de Arbovirus en Argentina. El objetivo fue
analizar la variabilidad gendmica de ejemplares colectados en areas ambientalmente heterogéneas de la
Ciudad Auténoma de Buenos Aires (CABA) para estudiar la dindmica poblacional y la dispersion de la
especie. Se colectaron huevos y estadios inmaduros durante 2017-2018 en 4 areas: dos areas con mayor
cobertura vegetal y menor urbanizacidén, Ciudad Universitaria (19 ejemplares de 6 sitios) y Cementerios
(39 ejemplares de 7 sitios), y 2 dreas urbanas con transectas originadas en el barrio Parque Chas y dirigidas
hacia el sur (21 ejemplares de 7 sitios) y el oeste (13 ejemplares de 5 sitios) de CABA. Se construyeron
bibliotecas gendmicas con el ADN de 92 individuos mediante ddRADseq posteriormente secuenciadas por
Illumina. Para el andlisis bioinformatico se utilizaron los programas Stacks, plink, Adegenet (sobre 13561
loci), Structure (7608 loci) y Spagedi (1925 loci). Los resultados obtenidos mostraron estructuracion
genético-poblacional en Ae. aegypti de CABA. La misma no presentd una asociacién directa con el grado
de urbanizacién aunque si con la disponibilidad de recursos. Los ejemplares de Ciudad Universitaria, un
area con parches de urbanizacién, mostraron el mayor grado de estructuracién poblacional (5 grupos por
Structure y 6 por Adegenet), evidenciando una relacidn casi directa entre grupos genéticos y sitios de
muestreo. Por el contrario, Cementerios, un area con baja urbanizacién pero disponibilidad continua de
potenciales criaderos, presentdé una mayor homogeneidad genética (3 grupos). Las areas urbanas
mostraron la existencia de estructuracién poblacional, con entre 3 (Adegenet) y 5 (Structure) grupos
genéticos en la transecta sur y entre 4 (Structure) y 5 (Adegenet) grupos en la transecta oeste. En las 4
areas el aislamiento por distancia fue significativo. A mayores distancias, los resultados sugieren la
influencia del transporte pasivo humano de huevos o estadios inmaduros sobre la estructuracion
poblacional de la especie. A menor escala, la heterogeneidad ambiental juega un rol determinante, junto
con la distancia, en la capacidad de dispersiéon activa. Mientras que en Ciudad Universitaria no se
detectaron mosquitos emparentados en distintos criaderos, en Cementerios se hallaron medio-
hermanos/as en criaderos separados 140 y 580 m. En un ambiente de escasa urbanizacién pero con
recursos de oviposicion continuos, Ae. aegypti podria desplazarse mas de 500 m. Estos resultados
muestran la relevancia de la heterogeneidad ambiental urbana en la dindmica poblacional y la dispersién
de Ae. aegypti aportando elementos para lograr estrategias de control mas eficientes.
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Relictos climaticos y su relevancia en la conservacion del potencial evolutivo y adaptativo de bosques
dominados por Nothofagus

Mathiasen P?, Ignhazi G, Diaz D?, Premoli AC!

! Laboratorio Ecotono, INIBIOMA-CONICET/Universidad Nacional del Comahue, San Carlos de Bariloche,
Argentina.

Las poblaciones y especies han estado sujetas a cambios en el clima a lo largo de su historia evolutiva.
Hacia los limites de la distribucidn geografica, existen poblaciones generalmente pequefias y
relativamente aisladas entre si, que han permanecido como relictos en ambientes benignos a pesar de un
clima regional inhdspito. Se plantean predicciones en relacién con las caracteristicas geograficas,
ecolégicas y genéticas de dichas poblaciones consideradas marginales. Analizamos poblaciones
marginales y las ubicadas hacia el nucleo del rango de Nothofagus dombeyi y N. pumilio dominantes de
bosques mésicos de baja altitud y de montaia, respectivamente. El objetivo fue analizar los extremos del
gradiente de precipitacion habitado por ambas especies en el norte de la Patagonia considerados como
seco marginal y himedo central. Utilizamos marcadores neutrales para analizar los efectos de la deriva
genética y el aislamiento que habrian impactado preferencialmente a las poblaciones marginales y el
efecto de la seleccién natural bajo sequia generando variacién adaptativa en pldntulas bajo cultivo. El
disefio consistio en colectar muestras de follaje que fueron analizadas mediante secuencias conservadas
de ADN del cloroplasto (ADNc) para diferenciar los efectos histdricos de los contemporaneos que fueron
dilucidados mediante marcadores variables de microsatélites nucleares. La adaptacién diferencial fue
analizada mediante experimentos de crecimiento en jardin comin y manipulativos de estrés hidrico. Las
poblaciones marginales mostraron similares niveles de diversidad genética en N. pumilio mientras que
para N. dombeyi fueron relativamente menos polimérficas para el nimero promedio y efectivo de alelos,
heterocigosis esperada y numero de alelos exclusivos. El AMOVA en base a marcadores microsatélites
arrojé un grado de divergencia entre regiones bajo pero significativo. Las poblaciones marginales y
centrales de N. dombeyi tuvieron haplotipos diferentes para el ADNcy en el caso de N. pumilio mostraron
haplotipos exclusivos de cada region. Las plantas del extremo hiumedo mostraron mayor crecimiento en
altura, didmetro y nimero de hojas en ambas especies. Si bien las plantulas de N. dombeyi del himedo
mostraron hojas mds grandes, las de N. pumilio no mostraron diferencias entre origenes. Las plantas del
extremo seco de ambas especies mostraron mayor respuesta al estrés hidrico. Los resultados muestran
gue poblaciones de ambas especies han persistido localmente a lo largo del gradiente de precipitacién
habiéndose generado diferencias genéticas y adaptaciones a la sequia pudiéndose considerar relictos
climaticos. Estos genotipos serian de gran valor en conservacion y esfuerzos de restauracion bajo cambio
global que predice un aumento de sequias extremas.
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El efecto de la temperatura en el tamafio corporal: estudio de la plasticidad fenotipica en poblaciones
naturales de Drosophila melanogaster

Ortiz, VE*; JJ Fanara®; VP Carreira®.
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Entre los caracteres adaptativos asociados al fitness, el tamafio corporal (TC) ha despertado gran interés
entre los bidlogos evolutivos. La variabilidad fenotipica de este caracter depende de factores genéticos y
ambientales, por lo que estudiar las bases genéticas subyacentes a su variacion y los efectos contexto-
dependientes es necesario para analizar procesos y patrones adaptativos.

El objetivo general de este trabajo es el estudio de la plasticidad fenotipica y la interaccion genotipo-
ambiente para el TC en distintas poblaciones naturales de Drosophila melanogaster. Estamos interesados
en determinar si poblaciones que enfrentan distintos escenarios ecoldgicos y las lineas derivadas de esas
poblaciones, difieren en el TC cuando los individuos se crian a diferentes temperaturas.

Se utilizaron lineas (homocigotas para todos sus loci) de Drosophila melanogaster derivadas de 3
poblaciones: dos pertenecientes a Mendoza, Lavalle (ubicada a 580 m.s.n.m,) y Uspallata (a 1915
m.s.n.m), separadas por 60 km; y otra colectada en Carolina del Norte (a 380 m.s.n.m.), Estados Unidos.
Las moscas de cada linea fueron criadas a 17°C y a 25°C a densidad larvaria constante para cuantificar
dentro y entre poblaciones: la variabilidad genética, la plasticidad fenotipica por efecto de la temperatura
y la variabilidad genética para la plasticidad fenotipica (interaccidn genotipo - ambiente). La estimacidn
del TC se hizo midiendo el largo del ala (LA), la distancia interocular (DI) y el largo del térax (LT) en 20
individuos por sexo, linea y temperatura para cada poblacidn. La varianza fenotipica entre poblaciones
fue analizada mediante un modelo con factores fijos poblaciéon, temperatura y sexo. La varianza
fenotipica dentro de las poblaciones fue analizada utilizando un modelo mixto que incluyé los factores
linea (aleatorio), temperatura (fijo) y sexo (fijo).

En general, se observaron diferencias entre poblaciones que dependen del cardcter estudiado, y se
observo plasticidad fenotipica (tamafos mas grandes en moscas criadas a 172C). En todas las poblaciones
detectamos que la varianza aportada por las lineas y la interaccion linea-temperatura fue significativa, lo
gue indica que las poblaciones presentan variabilidad genética e interaccion genotipo ambiente.

Si bien, a priori, esperabamos obtener valores de TC similares entre las poblaciones de Lavalle y Carolina
del Norte con respecto a los de Uspallata, que no se haya observado este resultado podria ser un indicador
de que aun hay componentes genéticos en comun entre las poblaciones de Lavalle y Uspallata.
Finalmente, la variabilidad genética contexto-dependiente detectada en todas las poblaciones
contribuiria a mantener la variabilidad genética del TC.
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éLa seleccion por herbivoros esta desacoplada de la seleccion por frugivoros?
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Es conocido que los frugivoros dispersores moldean rasgos del despliegue de frutos. No obstante, las
plantas también estan expuestas a presiones selectivas de los herbivoros, que moldean los rasgos
fenotipicos a nivel de planta y de fruto. En consecuencia, los rasgos que son blanco de la seleccion natural
mediada por frugivoros estarian previamente condicionados por presiones de seleccién ejercidas por los
herbivoros durante etapas pre-dispersivas.

En este estudio nos preguntamos si los herbivoros foliares operan como mediadores de seleccidn
fenotipica sobre el despliegue de frutos, via efectos a nivel de planta y de fruto. Se aplicé un modelo de
ecuaciones estructurales con mediacidn, que estima efectos de una variable (dafio foliar) sobre otra
variable [adecuacién (W) = nimero de frutos consumidos] a través de una o mas variables mediadoras
intervinientes (rasgos de planta y de fruto).

El trabajo se realizé en la reserva provincial de Aguas Chiquitas (Tafi Viejo-Tucuman) durante las
estaciones de primavera-verano de 2013-2014. En 90 plantas de Vassobia breviflora (Solanaceae), se
estima el dafio por herbivoros (pafr) (N= 3161 hojas), se midié la concentracién de azucar de frutos (brix)
y se contd el nimero de semillas (seen) (N= 1130 frutos frescos). A nivel de planta, se estimd el tamafio
de la cosecha (crop) (niumero de frutos maduros), la proporcion de frutos maduros (pfrm), el diametroy
la altura de la planta.

El mejor modelo fue el que incluyd la magnitud de dafo representada por valores promedio (pafrx) y el
reparto de dafio representado por valores de varianza (pafrv) y las variables de fruto, cada una con sus
valores promedios y de varianza (brixx, seenx, brixv, seenv). Encontramos efectos directos significativos y
negativos del reparto de dafio (pafrv) sobre el promedio del nimero de semillas (seenx) y de pfrm sobre
seenx; y efectos directos positivos de pfrm sobre seenv, y de crop sobre W. No se encontraron efectos
totales ni de mediacidn de la herbivoria sobre los rasgos a nivel de fruto ni a nivel de planta. Esto sugiere
qgue las plantas resolverian conflictos derivados del dafio foliar en etapas previas a la dispersién de
semillas, incluyendo mecanismos de desacople o compartimentalizacion entre la asignacidn de recursos
a nivel intra-planta y la garantia reproductiva.
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Dimorfismo sexual en Simomylodon uccasamamensis (Xenarthra, Folivora) y otros perezosos extintos:
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El dimorfismo sexual (i.e., la divergencia fenotipica entre machos y hembras de la misma especie) es
comun en las especies con reproduccién sexuada y se ha reconocido en muchos linajes de mamiferos,
tanto actuales como extintos. En los perezosos vivientes, el dimorfismo sexual es poco acentuado, aunque
para los representantes extintos constituye una de las principales hipdtesis para explicar la marcada
variacion intraespecifica. Esto ha permitido, entre otras cosas, rediscutir la taxonomia alfa de algunos
grupos de perezosos cuaternarios. Recientemente, se propuso la presencia de dimorfismo sexual en el
perezoso terrestre Simomylodon uccasamamensis, una especie frecuente en el Mioceno tardio—Plioceno
del Altiplano boliviano. La variacién intraspecifica en tamafio y morfologia fue analizada cualitativamente
mediante descripciones anatémicas detalladas de craneo y postcraneo, y cuantitativamente mediante
medidas lineales.

Los datos métricos fueron sometidos a analisis estadisticos multivariados, como analisis de componentes
principales y andlisis de clister basados en distancias euclidianas. Los resultados muestran dos grupos
distintos, los cuales se interpretan como individuos pertenecientes a cada sexo. Las mayores diferencias
entre los dos morfotipos se detectan en la morfologia del hocico y el tamafio general de los fémures y
tibias. De tal manera, el dimorfismo se detecta tanto en la forma como el tamafio, en restos craneanos y
poscraneanos, constituyendo este el registro mas antiguo de dimorfismo sexual en perezosos extintos.
Comparaciones con mamiferos actuales permiten especular sobre las diferentes dietas entre los dos
sexos, con un probable uso distinto del ambiente y posibles divergencias de nicho ecolégico. En S.
uccasamamensis, machos y hembras podrian haber consumido alimentos distintos, siendo los machos
mas pastadores, manteniendo una mayor masa corporal durante todo el afio, y las hembras mas
seleccionadoras, privilegiando alimentos mds nutritivos para solventar los requerimientos energéticos de
la gestacion y la lactancia. En algunos grandes herbivoros actuales, distintos hdbitos alimentarios entre
machos y hembras se reflejan en un uso divergente del ambiente (segregacién sexual) que permite un uso
no competitivo de los recursos entre los dos sexos de una misma especie.

El paleoambiente de Simomylodon uccasamamensis, el ecosistema del Altiplano boliviano, sufrié un
progresivo enfriamiento de las temperaturas y desecacidon de la vegetacién a lo largo del Nedgeno. De
esta manera, el dimorfismo sexual en este perezoso extinto podria haber representado un importante
factor de seleccién para la adaptacion a los cambios ambientales que ocurrieron en el Altiplano entre el
Mioceno vy el Plioceno.

Una aproximacion ecomorfoldgica a la integracion craneomandibular en ciervos neotropicales
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Los ciervos neotropicales constituyen el grupo mas diverso de ungulados actuales que ingresaron al
continente sudamericano durante el Gran Intercambio Bidtico Americano (GIBA), por lo que poseen una
historia evolutiva relativamente reciente (1,8 millones de afos). Se reconocen seis géneros y 17 especies
gue se agrupan en al menos dos clados, Blastocerina y Odocoileina, dentro de la subfamilia Capreolinae.
A pesar de su gran diversidad morfolégica y de ocupar casi todas las ecorregiones en el neotrépico (con
algunas excepciones), no se han realizado estudios tendientes a elucidar la evolucion morfoldgica y
funcional del aparato masticatorio. Con el objeto de entender la relacion entre la integracion (grado de
covariacién morfoldgica) craneomandibular y el comportamiento alimentario en un contexto evolutivo se
aplicaron métodos morfogeométricos. Se digitalizaron landmarks tridimensionales (84 craneanos y 33
mandibulares) con un microscribe G2L en una muestra de 194 especimenes adultos de 11 de las 17
especies neotropicales y 3 especies nearticas. Se realizaron analisis alométricos, de cuadrados minimos
parciales de dos bloques, contrastes independientes y comparaciones angulares para evaluar los patrones
de covariacion entre el tamano y la figura (shape) tanto del crdneo y la mandibula como entre ellos y con
caracteres continuos de dieta. La variacidn en figura se relaciona con un gradiente de cambio de forma
desde un craneo braquicefdlico con una mandibula robusta en las especies pequefias hacia un craneo
dolicocefdlico con mandibula gracil en las mas grandes. Este patréon de cambio de forma se relaciona con
una interaccidon compleja entre los cambios alométricos y los rasgos asociados a la biomecanica de la
masticacioén. Las especies que consumen mayor proporcion de pasturas poseen una resultante del vector
de fuerza de la musculatura masticatoria mas horizontal, relacionada al desarrollo de la musculatura
masetérica y pterigoidea. La convergencia de estos rasgos en Ozotoceros y Blastocerus (no cercanamente
emparentados) sugiere que el consumo de pasturas se correlaciona con rasgos morfoldgicos distintivos.
Por otro lado, en aquellas especies que consumen una alta proporcién de frutos o dicotiledéneas, la
morfologia produce un vector de fuerza orientado mas verticalmente. En particular se resaltan
convergencias notables entre la morfologia craneomandibular y el consumo de frutos en el género
polifilético Mazama al que denominamos "ecomorfotipo corzuela". Las convergencias encontradas nos
permiten resaltar la importancia de las propiedades mecanicas de los alimentos como un factor ecoldgico
gue determina la variacion craneomandibular en los cérvidos neotropicales.
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Uno de los rasgos distintivos de los Xenarthra es su denticidn. La difundida monofiodoncia, con dientes
esencialmente simples (desde cilindricos a lobulados en seccidn), euhipsodontes y sin esmalte se produjo
tempranamente en el clado, ya desde finales del Eoceno. Entre los clados mayores de xenartros, y mas
alld de la obvia excepciéon de los Vermilingua que carecen de dientes, en los Tardigrada (e.g.
Pseudoglyptodon, Orophodon, Octodontotherium del Oligoceno) se observa euhipsodoncia,
monofiodoncia y ausencia de esmalte en su denticidn. Entre los Cingulata, con registros desde el Eoceno,
se han podido identificar rasgos dentarios primitivos, que permiten analizar los cambios ocurridos
tempranamente en este clado. En tres especies de armadillos eocénicos de Argentina, pertenecientes a
diferentes linajes de Cingulata, se han identificado rasgos plesiomdficos en la denticidn: a) Astegotherium
(Dasypodinae) tiene dientes con esmalte prismatico extendido sobre el tercio apical del diente y
protohipsodoncia, b) Lumbreratherium (Dasypodidae inc sedis) con protohipsodocia y presencia de
caniniformes, y c) Utaetus (Euphractinae) con esmalte en la porcidon apical del diente solo en juveniles y
euhipsodoncia. Entre los Cingulata actuales, en varias especies de Dasypus (Dasypodinae) aun se puede
identificar una delgada capa de esmalte en dientes definitivos sin desgaste, e incluso, en algunos dientes
deciduos, una secrecion ameloblastica sin estructura cristalina cubriendo la dentina; ademds de poseer
dos generaciones dentarias. De la combinacién del estudio de mutaciones en genes dentarios especificos
y el registro fdésil de distintos grupos de mamiferos edéntulos o sin esmalte, se hipotetizé que los
Xenarthra habrian derivado de ancestros con dientes con esmalte. La subsecuente pérdida de esmalte
dentro del grupo es interpretada como derivada, y parece haber ocurrido de manera homoplasica en
Cingulata y Pilosa, y dentro de los diferentes linajes de armadillos. La estructura del esmalte en Dasypus
es apomorfica respecto de la de las formas eocénicas, pero plesiomérfica en relacién a los cingulados sin
esmalte, mostrando un estado estructural previo a la pérdida definitiva del esmalte. De forma
equivalente, la retencion en Dasypus de dos generaciones dentarias seria plesiomorfico respecto de los
demas armadillos de los que se conocen estados ontogenéticos tempranos.
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Helechos acuaticos heterosporados en el Cretacico tardio de patagonia: evaluando el origen de la
monomegasporia
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Los helechos acuaticos heterosporados constituyen un grupo monofilético que incluye dos familias,
Marsileaceae y Salviniaceae. Marsileaceae comprende tres géneros actuales (Marsilea, Regnellidium, y
Pilularia), son plantas pequefias y rizomatosas halladas cominmente en los margenes de lagunas,
pantanos y rios. Salviniaceae comprende dos géneros actuales (Azolla y Salvinia), que son pequefios
helechos que suelen hallarse flotando libremente en cuerpos de agua dulce de baja energia, como
pantanos o lagunas. A pesar de las diferencias ecolégicas y morfoldgicas entre ambas familias, comparten
varias innovaciones evolutivas (e.g. monomegasporia y endosporia). El registro fésil de los helechos
acudticos se extiende hasta el Jurdsico Tardio o Cretacico Temprano, aunque el grupo se diversificd
durante el Cretacico Tardio, declinando rapidamente en diversidad luego del limite K/Pg. El registro fésil
estd basado mayormente en esporas dispersas, abarcando numerosos géneros y especies. Entre estas
especies se halla Paleoazolla patagonica, del Cretacico Tardio (70.6-65.5 m.a.) de Patagonia, Argentina.
Los especimenes fueron recuperados de rocas peliticas halladas en afloramientos ubicados en el centro-
norte de la provincia de Chubut. Las rocas fueron tratadas con HF y HCl, seguin la metodologia palinoldgica
estandar, y el estudio de las esporas recuperadas se llevé a cabo mediante observaciones al microscopio
Optico y electrdnico de barrido. Nuestra interpretacion sugiere que Paleoazolla habria presentado soros
heterosporangiados compuestos por un megasporangio eliptico rodeado por tres o cuatro
microsporangios ovalados; el megasporangio portaba una Unica masula que contenia dos megasporas
(raramente una o tres); los microsporangios portaban numerosas masulas con gloquidios que contenian
solo una microspora. La presencia de microsporas en mdsulas es una caracteristica tipica de Salviniaceae,
mientras que los gloquidios solo se conocen en Azolla. En Azolla los soros son homosporangiados,
conteniendo micro o megasporangios; sin embargo, ambos soros se inician como heterosporangiados en
su desarrollo temprano. Por otro lado, en muy raras ocasiones el megasporangio de Azolla puede
contener dos esporas, fendmeno que podria estar reflejando una condicidn ancestral, cominmente
suprimida durante el desarrollo ontogenético. Basdandonos en esta evidencia, proponemos que tanto los
soros homosporangiados como la monomegasporia en Azolla podrian haber evolucionado a partir de
pequefios cambios en los patrones del desarrollo. Este hallazgo cuestiona la concepcidn actual de la
monomegasporia como sinapomorfia de todos lo helechos acuaticos, sugiriendo la posibilidad de que esta
haya sido adquirida de manera independiente en Marsileaceae y Salviniaceae, y enfatiza la necesidad de
incluir fosiles en los estudios filogenéticos.

65
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Una intrigante pregunta de la biologia evolutiva es la limitada exploracién de las formas bioldgicas en el
morfoespacio. La comparaciéon de morfoespacios tedricos y empiricos es una estrategia poderosa para
indagar sobre los limites de la evolucion de las formas organismicas. Encaramos esta pregunta analizando
una estructura iconica de la evolucién de tetrdpodos: la mano. La férmula falangeal (FF) codifica la
configuracion esquelética de la mano y, sostenemos, retiene informacion valiosa sobre los procesos de
desarrollo que les dieron origen. Con esta premisa en mente, proponemos el descubrimiento reverso de los
procesos de desarrollo detras de los patrones. Basados en una base de datos de FFs de lagartijas y afines
(649 especies y 35 familias incluidas) y con procedimientos cuantitativos que incluyen teoria de redes,
calculos combinatorios y probabilidad, nos preguntamos sobre 1) la estructura del morfoespacio teérico; 2)
patrones emergentes del morfoespacio empirico; 3) los dominios de variabilidad en ambos morfoespacios
(distincidon de categorias de realizacion de las entidades observadas y no observadas). Encontramos que las
formulaciones empiricas representan una infima proporcidn sobre el conjunto de las opciones tedricas de
FFs. El particionamiento del morfoespacio tedrico resultd en cuatro categorias de manos que se distribuyen
a través de un gradiente de feasibilidad desde las FFs observadas (empiricas) hasta las consideradas
irrealizables. Ademds, hemos podido especificar las condiciones necesarias y suficientes de las FFs para ser
realizable (reglas de estructuracién). Sobre la base de las reglas de estructuracion, hemos desarrollado un
modelo de desarrollo tedrico que da cuenta de la radiacién de configuraciones de mano que encontramos
en el mundo conocido.
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Los primeros saltadores: ecomorfologia y evolucion del esqueleto de las ranas a través del tiempo
geolégico
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El Bauplan de los anuros (ranas) presenta caracteristicas Unicas que se han modificado poco durante los
Gltimos 180 millones de afios, de acuerdo a lo documentado por fésiles jurdsicos. Estos ya muestran
miembros posteriores marcadamente mas largos que los anteriores, elementos del zeugopodio
fusionados, tarsales proximales e iliones alargados, un urostilo y otras caracteristicas que han sido
tradicionalmente consideradas adaptaciones a una locomocion saltatoria. Con el fin de explorar esto
ultimo es que indagamos en la evolucidn de algunas de estas caracteristicas en relacion a las capacidades
locomotoras de los anuros a lo largo de la mayor parte de su historia. Basados en mediciones lineales de
los huesos involucrados en mas de 400 especies vivientes y 40 extintas de Salientia (grupo troncal + grupo
corona Anura) que abarcan el Mesozoico y el Paledgeno: 1) investigamos la ocupacion del morfoespacio
a lo largo del tiempo geoldgico mediante un Andlisis de Componentes Principales (PCA) e 2) inferimos
habitos locomotores en especies extintas mediante un Analisis Discriminante Flexible Filogenético
(phyFDA) o un Analisis Discriminante Lineal (LDA), dependiendo la disponibilidad de una hipdtesis
filogenética confiable. En el morfoespacio formado por los dos primeros componentes principales los
"arqueobatracios" y los neobatracios vivientes se superponen ampliamente, estando estos Ultimos mas
extendidos en todas las direcciones, y se agrupan mayormente segln su habito locomotor. Los taxones
extintos, con excepcion de Triadobatrachus de edad tridsica, también se superponen entre ellos y con los
taxones existentes. Segun la clasificacidn de los taxones extintos, los primeros saltadores de largo alcance
habrian aparecido recién en el Cretacico Temprano, mientras que los taxones jurdsicos, incluido Prosalirus
y Notobatrachus, se recuperan como caminadores, brincadores (de corto alcance) o nadadores. En
conclusién, los anuros han explorado convergentemente un rango limitado de morfologias desde el
Jurdsico, aunque la mayoria de éstas han evolucionado principalmente después de la radiacién de los
neobatracios. La aparicién relativamente tardia de buenos saltadores en el registro fésil es consistente
con la hipétesis alternativa de que muchas de las caracteristicas del esqueleto de los anuros usualmente
consideradas adaptaciones al salto habrian evolucionado originalmente asociadas a otras funciones.
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Evolucion del complejo craneo-mandibular en Ictéridos (Passeriformes, Icteridae): disparidad, sefial
filogenética y condicién ancestral
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Los ictéridos se encuentran entre los Passeriformes neotropicales mas estudiados y mejor conocidos. Su
apariencia llamativa con plumajes mayormente negruzcos, a menudo con vividos parches amarillos,
naranjas o rojos, un pico conico y robusto y una notable variedad de hdbitos de reproduccion y nidificacion
los hacen destacar. Recientes anadlisis moleculares convergieron en un sélido consenso filogenético,
reconociendo cuatro clados principales: 1) loicas y parientes, 2) caciques y oropéndolas, 3) oriolas
(boyeritos, trupiales) y 4) quiscalinos y parientes (tordos, varilleros). El reconocimiento de cuatro o cinco
grupos principales de ictéridos que concuerdan aproximadamente con estos clados data del siglo XIX, pero
dicho esquema se abandond subsecuentemente y en la actualidad los datos morfoldgicos son
considerados poco informativos de su filogenia. Por otra parte, la escasa informacidn disponible sobre su
anatomia craneo-mandibular adn no ha sido integrada en un marco filogenético estricto y las hipdtesis
existentes sobre su evolucién, algunas de las cuales consideran a los tordos como representantes de la
condicidn ancestral, no han sido puestas a prueba. Con el objetivo de poner a prueba dichas hipétesis y
evaluar la sefal filogenética de los caracteres osteoldgicos, exploramos la evolucion del sistema craneo-
mandibular de ictéridos en el contexto provisto por recientes filogenias moleculares con una
aproximacion basada en filomorfoespacio. Sobre la base de una matriz de proporciones craneo-
mandibulares investigamos la ocupacién del filomorfoespacio por parte de los cuatro grandes clados de
ictéridos y estimamos la condicidon ancestral del grupo en R. Los estados ancestrales se estimaron
mediante la funcién ace con Claddis, la disparidad mediante suma de varianzas, la ocupacidn diferencial
del morfoespacio con RRPP vy la sefal filogenética mediante el cdlculo de diferentes estadisticos. Los
cuatro grandes clados de ictéridos, aunque se superponen parcialmente ocupan regiones distintivas del
morfoespacio, indicando que a pesar de que las proporciones craneo-mandibulares presentan homoplasia
también retienen seial filogenética. El clado de quiscalinos es el mas diverso taxonédmicamente, pero
muestra una disparidad equivalente a la de otros clados. Los tordos no ocupan una posicidn
particularmente cercana al ancestro hipotético de Icteridae, el cual se ubica cerca del centro del
filomorfoespacio. Estos resultados contrastan por un lado con la percepcidn actual sobre los datos
morfolégicos como poco informativos filogenéticamente y, por otro, con hipdtesis previas sobre la
evolucién morfolégica del complejo craneo-mandibular en el grupo. Estos resultados auspician un
enfoque mas integral que incorpore informacién osteoldgica de formas vivientes y fdésiles en estudios
evolutivos en Icteridae.
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En los animales con fecundacién interna, las estructuras reproductivas externas son caracteres que
evolucionan mas rapidamente; generando en muchos casos barreras reproductivas. El género Drosophila
incluye especies que se han utilizado como modelos para el estudio de la evolucidn genital en insectos.
Por ejemplo, el 6rgano intromitente masculino (aedeago) se considera el principal rasgo morfoldgico de
diagndstico para el reconocimiento de especies en el cluster de Drosophila buzzatii (grupo repleta) y su
divergencia ha sido estudiada recientemente en varias especies del grupo. Las diferencias en la morfologia
del aedeago son una guia para la identificacién de las especies. Si bien tanto la seleccion sexual pre-
copulatoria como la post-copulatoria han sido invocadas para explicar la rdpida evolucidn de la genitalia
masculina, la importancia funcional de las estructuras genitales durante la cdpula permanece sin
esclarecerse. Teniendo en cuenta estas consideraciones, nos propusimos explorar la anatomia de la
copula y las estructuras asociadas a la misma en especies del cluster buzzatii. Para ello utilizamos las
técnicas de fijacion por congelacidn, transparentado, tomografia computada con resolucién al
micrémetro y técnicas de histologia. Logramos caracterizar patrones de posicionamiento de las patas
como parte del sistema de acoplamiento externo. Del mismo modo identificamos regiones de la genitalia
femenina y masculina que entran en contacto durante la cdpula, este es el caso del ovipositor de la
hembra y los “surstylis” masculinos. Los pelos de estos ultimos aparentemente presionan en las puntas
de las vélvulas del ovipositor para que se establezca una cépula efectiva. Por otro lado, al comparar la
anatomia externa de machos adultos del cluster visualizamos sutiles diferencias en los pelos en forma de
“flecos” del primer y tercer par de patas, estructuras implicadas en el acople sexual externo. Estos
resultados nos permiten explorar y caracterizar por primera vez, y de manera exhaustiva, la anatomia
interna y externa del sistema reproductivo del macho y de la hembra durante la cépula en especies del
cluster. Del mismo modo, nos posibilita comenzar a resolver la importancia funcional de las diferencias a
nivel de los caracteres sexuales y sus posibles efectos en la diferenciacion de las especies dentro del cluster
buzzatii.
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Integracion y modularidad en las flores de Nierembergia: équé papel juegan los polinizadores y el
desarrollo?

Maubecin, C. C.; Fornoni, J.; Sérsic, Alicia N.
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CONICET), Cérdoba, Argentina

Los agentes de polinizacion, las rutas del desarrollo y los condicionantes genéticos se han propuesto como
los factores mas importantes involucrados en el proceso de diversificacion de las Angiospermas. Las flores
son unidades complejas cuyas piezas funcionan de manera coordinada, por lo que su estudio debe
considerar no sdlo rasgos particulares sino también sus interrelaciones. La integracion morfoldgica y la
presencia de médulos en la flor son atributos que afectan la evolucidn del fenotipo floral, actuando como
una restriccion o facilitando la evolucidn. El andlisis de los patrones de covariacion de rasgos permite
inferir cuales son los factores que afectan predominantemente el fenotipo floral. Las flores del género
Nierembergia (Solanaceae) a simple vista son similares en su morfologia general, lo que indicaria que los
patrones de desarrollo son robustos, pero presentan gran variacion en caracteristicas relacionadas a la
polinizacién (ej. tamafio de la flor y disposicidn de piezas fértiles), lo que indicaria que la seleccién natural
mediada por polinizadores también afecta el fenotipo floral. Se evalud la influencia relativa de ambos
factores sobre la integracién y modularidad de las flores en taxa de Nierembergia en un marco filogenético
mediante distintas aproximaciones, incluyendo herramientas de métodos comparados. Se encontré que
la configuracidn de la estructura de variacidn y covariacién de rasgos estd condicionada tanto por factores
ecolégicos como ontogenéticos, ya que se detectaron dos médulos intraflorales altamente conservados
entre los taxa, relacionados tanto a la polinizacién como al desarrollo de los verticilos florales. En este
sistema la integracion fenotipica y la modularidad tendrian un valor adaptativo relacionado a la
polinizacién que promoveria la divergencia fenotipica en Nierembergia. La diversificacién del fenotipo en
este género habria sido parcialmente restringida a nivel global de la flor por los patrones de desarrollo y
condicionantes filogenéticos, pero facilitada a nivel intrafloral por el desacople de mddulos funcionales
alométricos relacionados a la polinizacidn (i.e corola y piezas fértiles) a lo largo del tiempo evolutivo.
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Variacion alométrica en Steinmanella (Trigonioida, Bivalvia) y sus implicancias evolutivas
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Debido a la gran diversidad y disparidad que alcanzaron en el Mesozoico, los aspectos paleobiolédgicos de
los bivalvos trigonioideos han atraido considerable interés. En este trabajo, se evaluan los patrones de
variacion alométrica dentro del género Steinmanella (Myophorellinae, Trigonioida) en el Valanginiano
inferior — Hauteriviano superior (Cretacico Inferior) de Cuenca Neuquina (centro-oeste de Argentina). Una
muestra de 242 especimenes pertenecientes a siete especies fue tridimensionalmente digitalizada, y la
variacion en la geometria general de la conchilla fue analizada utilizando morfometria geométrica en tres
dimensiones. Los especimenes fueron clasificados en tres categorias de tamafio (las que pretenden
caracterizar diferentes estadios ontogenéticos) y las trayectorias alométricas interespecificas definidas
por dichas categorias fueron comparadas usando anadlisis de trayectorias morfolégicas. Los resultados
muestran que el crecimiento temprano es plastico y divergente, ya que las diferentes especies analizadas
se dirigen hacia diferentes regiones del morfoespacio a medida que se crecen en tamafio, o bien
presentan puntos de partida diferentes (apuntando a una divergencia aun mas temprana); cada especie
alcanza su morfologia caracteristica dentro de este primer tramo de la trayectoria. Por otro lado, el
crecimiento tardio muestra una trayectoria altamente canalizada, siendo paralelo a través de todas las
especies estudiadas, difiriendo Unicamente en la magnitud de las trayectorias. En este segundo caso, el
cambio morfolégico idealizado involucra la extension posteroventral y aumento de la globosidad de la
conchilla, el desarrollo de un margen ventral cada vez mas aguzado, una expansion de la regién umbonal
y el desarrollo de una regién anterodorsal amplia y plana. Asumiendo una correspondencia (al menos
general) entre los patrones alométricos y ontogenéticos, estos resultados podrian tener importantes
consecuencias evolutivas en este género, ya que el crecimiento tardio altamente canalizado del grupo
constituye una potencial fuente de materia prima para procesos como la heterocronia.
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Patrones dispares de diversificacion en lagartijas Liolaemini
Olave, M.}, Gonzalez Marin, A.?, Avila, L.J. 2, Sites, Jr. J.W. 3, Morando M.>*
! Department of Biology, University of Konstanz, Konstanz, Alemania.

2|nstituto Patagonico para el Estudio de los Ecosistemas Continentales, (IPEEC-CONICET), Puerto Madryn,
Chubut, Argentina.

3 Department of Biology and M.L. Bean Life Science Museum, BYU, Provo, UT 84602, USA.
* Universidad Nacional de la Patagonia San Juan Bosco, Sede Puerto Madryn, Chubut, Argentina.

Las lagartijas son un componente principal de la biota terrestre templada y tropical, y han jugado un rol
central como sistema modelo para investigaciones evolutivas y de ecologia. El grupo de lagartijas mas
diverso de América del Sur austral es el clado Liolaemini (=Liolaemidae), incluye tres géneros con grandes
diferencias en riqueza de especies y en muchos otros aspectos de su biologia. En un extremo el género
monotipico Ctenoblepharys, restringido a playas y dunas del desierto costero de Peru, oviparo e
insectivoro. En el otro extremo, Liolaemus es el género de amniotas de zona templada con mayor
diversidad, con 262 especies. Esta ampliamente distribuido desde centro y norte de Peru hasta Tierra del
Fuego, en regimenes climaticos que van desde el nivel del mar hasta 5,176 m en Bolivia, y exhiben una
gran diversidad de caracteristicas bioldgicas como tamafio corporal, coloracidn, dieta, modo reproductivo
(viviparos, oviparos y una especie partenogenética) y cariotipo. El tercer clado es el género Phymaturus,
que incluye 44 especies a lo largo del este y oeste de los Andes en Argentina y Chile y en Patagonia. Todas
las especies de Phymaturus son viviparas, casi exclusivamente herbivoras, estrictamente saxicolas y
restringidas a mesetas y picos volcdnicos. En este estudio comparamos los patrones de diversificacion
entre Phymaturusy Ctenoblepharys, que son los géneros ecolégicamente mas especializados en contraste
con el mas generalista Liolaemus. Presentamos un arbol filogenético molecular (BEAST, 13 loci, 215
especies) y la recopilacién de largo-hocico-cloaca como tamario de cuerpo para 195 de esas especies. Con
el programa BAMM estimamos las tasas de especiacidn, extincion y diversificacion neta, asi como también
tasas de evolucidn morfoldgica. Encontramos patrones de diversificacién dispares entre los tres géneros,
sorprendentemente, Phymaturus muestra la tasa de especiacion mas alta, y la menor diversificacion de
especies de Phymaturus, parece deberse a una tasa de extincidn alta. Por otro lado, Liolaemus muestra la
tasa de diversificacion neta mas alta, probablemente debido a una tasa baja de extincion. El monotipico
Ctenoblepharys esta caracterizado por una tasa de diversificacién negativa, resaltando su vulnerabilidad.
También encontramos evidencia de seleccidn actuando en el tamafio corporal de especies de Liolaemini
como una correlacidn positiva entre éste y la tasa neta de diversificacién, especiacidon y extincién en
Phymaturus, y una clara desaceleracion en evoluciéon morfolégica en el clado Phymaturus patagonicus.
Discutimos las ventajas y desventajas de historias de vida generalistas vs. especialistas en Liolaemini y
generamos recomendaciones para su conservacion.
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Diversidad y evolucidn de la glandula parotoidea en la familia bufonidae (Amphibia: Anura)
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La piel de los anfibios es un drgano complejo que se caracteriza por la presencia de glandulas dérmicas,
las cuales pueden clasificarse en glandulas acinares y sinciciales, siendo este rasgo una sinapomorfia del
clado. Particularmente las glandulas sinciciales se encuentran dispersas o agrupadas formando
macroglandulas. Las parotoideas, son macroglandulas con una funcién principalmente defensiva,
localizadas en la regidn postorbital- supratimpanica (PoSt) de diversas especies de salamandras y anuros.
La mayoria de las especies que presentan esta estructura, corresponden a la familia Bufonidae. Dentro de
este grupo, se pueden encontrar especies que poseen glandula parotoidea evidente y otros que no, como
en la mayoria de los géneros basales y en algunos casos en especies derivadas. Con el objetivo de proponer
hipdtesis de homologia para las variaciones histomorfoldgicas observadas en la regidn PoSt y evaluar los
patrones de diversificacién de las estructuras descritas en un contexto filogenético, se procesaron
muestras de dicha zona asi como de la regién dorsal mediante técnicas para microscopia dptica y
electrénica de barrido. Para ello se analizaron 17 especies representativas de diferentes clados de la
familia Bufonidae. Las variaciones observadas se codificaron en 27 caracteres que fueron optimizados en
un arbol filogenético preexistente. Nuestros resultados muestraron transformaciones relevantes que
ocurren en el clado hermano de Amazophrynella, las cuales pueden considerarse como sinapomorfias del
grupo y ademas se podrian considerar como las caracteristicas que definen a la glandula parotoidea. En
los nodos siguientes esta estructura adquiere distintas especializaciones morfoldgicas. Con los resultados
obtenidos se puede establecer que la regidon PoSt es una fuente rica en caracteres morfolégicos no
tradicionales, lo cual nos ayuda a entender coémo pudo haber sido la diferenciacion de macroglandulas y
parotoideas en los bufonidos. Este trabajo representa una primera aproximacién para comprender el
origen, diversificacion y funcién de la glandula parotoidea en Bufonidae.
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La cdmara incubatoria de los carditidos marsupiales: éun ejemplo de exaptacion?
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El término exaptacion refiere a una estructura que fue cooptada por un proceso selectivo para cumplir
una funcién diferente a la que tenia previamente (si es que la tenia). Un aspecto esencial de las
exaptaciones y el proceso que les da origen, la cooptacion, es su naturaleza histérica y con un alto
componente contingente. Es esencial entonces para su reconstruccién contar con un robusto contexto
filogenético.

Los Carditidae son bivalvos marinos con un registro fdsil que comienza en el Tridsico, alcanzan su mayor
diversidad especifica y morfolégica en el Paledgeno para luego verse reducida al llegar a la actualidad.
Una de las primeras clasificaciones separa a la familia en dos grupos: aquellos que presentan una
estructura incubatoria y aquellos que no. Los primeros corresponden a la subfamilia Thecaliinae (llamados
carditidos marsupiales), y cuentan con tres géneros: Thecalia, Milneria y Powellina. Entre los carditidos
existen diversos ejemplos de incubacion de huevos y desarrollo de larvas dentro del individuo previo su
liberacidn al medio, pero sdlo los thecaliinos poseen una estructura especializada para ello.

Nuevos estudios filogenéticos, tanto moleculares como morfoldgicos, incluyendo taxones fésiles,
establecen una estrecha relacidn filogenética entre los Thecaliinae (sin registro fdsil) y la subfamilia
Carditinae (Cretacico tardio—Reciente). Asi, los Thecaliinae podrian considerarse el clado hermano de los
Carditinae o anidado dentro de éstos. Los Carditinae presentan una muesca bisal por donde protruye el
biso, la cual coincide en posicion con la ubicacidn de la cdmara incubatoria de los Thecaliinae.

Utilizando diferentes esquemas de homologias y mapeando estos caracteres de acuerdo a los nuevos
contextos filogenéticos establecidos, proponemos una trayectoria evolutiva entre la muesca bisal y la
camara incubatoria. Existen diferentes grados de desarrollo de esta muesca, mientras que la cdmara
incubatoria se presenta de dos formas: como una bolsa (pouch), presente en Milneria y Powellina, o una
invaginacién, como en Thecalia. Existen dos posibles escenarios, en el primero la muesca es cooptada
como bolsa incubatoria y luego da lugar a la invaginacion, mientras que en el segundo tanto la bolsa como
la invaginacién se dan como cooptaciones de la muesca bisal. Esta segunda opcién sugiere un origen
parafilético para los Thecaliinae dentro de los Carditinae. Reconocer estos eventos evolutivos podria
funcionar como un paso previo para el establecimiento de homologias en diferentes andlisis posteriores.
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Evolucion morfoldgica del sistema olfatorio en anuros con ciclos de vida bifasicos
Quinzio, S.I.
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Los cambios morfoldgicos durante la metamorfosis de los anuros se relacionan con tres eventos
principales: cambios en el habitat, la locomocién y el mecanismo de alimentacién. El cambio del medio
acuatico al terrestre requiere una reorganizacién en los sistemas sensoriales para la percepcion en dos
medios con caracteristicas fisicas diferentes. Asi, los anuros representan un excelente modelo para
estudiar especializaciones sensoriales de dos planes corporales diferentes (larval y adulto) pero continuos
en la ontogenia como las transformaciones estructurales que definen su transicidn, reflejando la deriva
acudtica-terrestre en la evolucién del grupo. Precisamente, en el sistema olfatorio se han descrito y
generalizado morfologias distintas para el plan corporal larval y el adulto, involucrando diferencias
funcionales en la quimiorecepcidn; sin embargo, cierta variacion en la morfologia adulta generalizada
ocurre en algunas especies secundariamente acuaticas. Para sumar informacidn que permita comprender
la evolucién morfoldgica de este sistema sensorial en el contexto del ciclo de vida bifasico de los anuros,
y con particular atencién en especies con una deriva acuatica-terrestre-acuatica, este estudio caracteriza
histomorfolégicamente el sistema olfatorio en estadios larvales, juveniles y adultos de 3 especies de
anuros: Leptodactylus chaquensis, con adultos terrestres, y Telmatobius atacamensis y Pseudis minuta,
ambas especies secundariamente acuaticas. Las especies comparten una morfologia larval del sistema
olfatorio con una cavidad principal, el érgano vomeronasal ya diferenciado y el apéndice lateral. En
especimenes juveniles se distinguen tres cavidades: principal, media e inferior con una morfologia similar
entre si; el mayor o menor desarrollo de epitelios sensoriales especializados distinguen la morfologia
juvenil de la adulta. Se describe una eminentia olfactoria (cresta dsea en el piso de la cavidad principal
recubierta de un epitelio especializado para la olfaccion area) hiperdesarrollada en L. chaquensis,
considerable en P. minuta y muy rudimentaria en T. atacamensis y un recessus olfactorius (area del
epitelio olfatorio especializado para la olfaccidon acuatica) hiperdesarrollado en T. atacamensis. Esta
variacion entre especies terrestres y acuaticas surge de una via comun de desarrollo hasta etapas
postmetamorficas, reflejando la historia comun del grupo. Sin embargo, las caracteristicas que exhibe T.
atacamensis no son compartidas con P. minuta. Analizar la funcidn de éste sistemay su integracion a otros
involucrados en funciones que “definen” el estilo de vida (locomociéon y alimentacién), permitira
interpretar 1) el grado de deriva en el estilo de vida adulto de los distintos grupos y 2) la relacién entre
especializaciones morfoldgicas y estilo de vida.
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Oportunidad ecoldgica y radiacion adaptativa en Salvia (subgen. calosphace): el rol de los polinizadores
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Sazatornil, F.D.%, Fornoni, J.2, Fragoso-Martinez, |.3, Perez-Ishiwara, R.2, Salazar, G.> ,Benitez-Vieyra, S.!
! Instituto Multidisciplinario de Biologia Vegetal (UNC — CONICET), Cérdoba, Argentina.

2 |nstituto de Ecologia, (UNAM), Ciudad de México, México.

3 Instituto de Biologia, (UNAM), Ciudad de México, México.

La Oportunidad Ecoldgica (OE), definida como las circunstancias que promueven la diversificacion
ecolégica de especies, puede originarse mediante diferentes mecanismos como la aparicion de rasgos
clave, colonizacién de areas geograficas nuevas o aparicidn de nuevos recursos en un drea determinada.
Las Radiaciones Adaptativas (RA), generalmente promovidas por OE, constituyen uno de los procesos mas
importantes que integran ecologia y evolucidn. En varios grupos de plantas sujetos a RA mediadas por
polinizadores, la evolucion hacia la polinizacidn por aves (ornitofilia) constituye una de las transiciones
mas comunes, generalmente desde la polinizacidn por abejas (melitofilia), y ha tenido grandes efectos en
su evolucion. En las especies neotropicales de Salvia (subgen. Calosphace, de origen mexicano),
proponemos que la aparicion de los picaflores durante la recolonizacion de América del Norte (AN) desde
América del Sur (AS), generé la OE que promovid la radiacion del grupo. Para probar esta hipotesis,
utilizamos diferentes métodos filogenéticos comparativos para indagar y discutir sobre, a) la historia
evolutiva de los sindromes de polinizacién, utilizando dos métodos de reconstruccion ancestral, b) los
patrones macroevolutivos de diversificacion morfolégica y de especies (usando DTT y BAMM,
respectivamente) y c) el papel de grandes eventos histéricos/geoldgicos que habrian determinado la
coexistencia de las especies de Calosphace y sus polinizadores. Ambas reconstrucciones ancestrales
estimaron un origen melitéfilo, al menos 6 transiciones independientes a la ornitofilia y numerosas
reversiones. El primer origen de la ornitofilia en Calosphace, coincide temporalmente con la
recolonizacién de AN por los picaflores sudamericanos, y ademads con el aumento en la tasa de especiacion
(BAMM). Ademas, el origen de los Andes centrales (hace ~10-5 Ma) parece haber modulado la distribucién
y diversificacidn de picaflores y de especies sudamericanas de Calosphace. Los andlisis de diversificacion
morfolégica (DTT) también muestran un aumento de disparidad coincidente con el primer origen de la
ornitofilia (hace ~11 Ma). Adicionalmente, encontramos que los patrones de correlacidon de dos rasgos
florales se conservan en clados con distintos sindromes, sin embargo la tasa de diversificacidon de uno de
ellos (longitud operativa) es mayor en clados ornitéfilos, sugiriendo un mecanismo de evolucién a través
de un eje alométrico. En este trabajo mostramos, desde diferentes enfoques, que el encuentro e
interaccion con picaflores constituyé la OE que derivd en la diversificacion de Calosphace y que se ve
reflejada en los patrones macroevolutivos de diversidad morfoldgica y de especies en este grupo
megadiverso de plantas.
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Evolucion morfoldgica de la genitalia masculina (aedeago) es condicionada por el tipo de habito del
cactus hospedador en especies cactofilas del grupo Drosophila repleta

Stefanini M. |., Gottschalk M. S.2, Soto I. M.!
1IEGEBA-CONICET, Facultad de Ciencias Exactas y Naturales, UBA
2 Universidad Federal de Pelotas, Pelotas, Rio Grande Do Sul, Brasil

El grupo Drosophila repleta comprende 106 especies de distribucidn Neotropical, las cuales se encuentran
representadas en una gran diversidad de ambientes. Por esto ha sido considerado histéricamente como
un ejemplo de radiacién adaptativa continental. La mayoria de sus especies son cactéfilas y revisten
particular interés debido a su capacidad de tolerar los compuestos quimicos tdxicos presentes en los
cactus, los cuales resultan una barrera infranqueable para la mayoria de los grupos de insectos fitéfagos.
En contraste con su gran diversidad ecoldgica, las especies del grupo Drosophila repleta solo se diferencian
morfolégicamente por la genitalia masculina (aedeago). Andlisis previos indican que variables ecoldgicas
como el tipo de cactus hospedador (i.e., tipo tunay tipo columnar) pueden afectar el aedeago en especies
cactofilas del grupo Drosophila repleta. Sin embargo, hasta el presente no se han realizado estudios
cuantitativos, en un contexto filogenético y considerando a la vez decenas de especies, sobre posibles
correlaciones entre la evolucidn del aedeago vy los tipos de cactus hospedador como los realizados en el
presente trabajo. Aqui se evalud la correlacidén entre la morfologia y los tipos de cactus hospedador a
partir de PGLS y el ajuste a seis modelos macroevolutivos (i.e., Movimiento Browniano (MB) de un Unico
régimen, MB de multiples regimenes, Explosién Temprana, Ornstein Uhlenbeck (OU) de un solo éptimo
adaptativo y OU de multiples dptimos en funcidn del tipo de cactus y de la filogenia) que intentaron
reflejar diferentes hipétesis sobre la evolucion de la morfologia del aedeago a través del tiempo. Sélo un
pequefio porcentaje de la variacién de la forma del aedeago mostrd correlacién significativa con el habito
de los cactus hospedadores. Por su parte, el tamafo no mostro correlacién significativa con los distintos
tipos de habitos de cactus hospedador. La forma mostré mejor ajuste a MB de dos regimenes, por lo que
estaria evolucionando de manera estocastica aunque con regimenes de tasas de cambio evolutivo mas
altos para cactéfilas de cactus columnares que para cactoéfilas de tunas. El tamafio estaria evolucionando
en torno a dptimos adaptativos diferentes para cactdfilas de columnares y para cactéfilas de tunas (ajuste
a OU multiple).
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Evolucién Molecular

Caracterizacion de la sensibilidad visual UV en cardinalinos (Aves: Cardinalidae) y traupidos (Aves:
Thraupidae) a partir de la secuencia del gen de la opsina sensible a longitudes de onda corta (SWS1)
Casalia, B., Vilacoba, E., Lavinia, P. D., Barreira, A. S.

Divisién Ornitologia, Museo Argentino de Ciencias Naturales “Bernardino Rivadavia”, Ciudad Auténoma
de Buenos Aires, Argentina.

La coloracion y percepcién del color de las aves histéricamente despertd el interés de investigadores por
ser cruciales para la comprensién de comportamiento animal, ecologia y especiacién. Las aves poseen
cuatro clases de conos implicados en la percepcidn del color, siendo cada uno sensible a distintos rangos
de longitud de onda en funcién al tipo de fotopigmento (opsina) que posean. La opsina del cono sensible
a longitudes de onda corta (SWS1) presenta variaciones que establecen la existencia de dos tipos de
sistemas visuales. Por un lado, el grupo “VS” presenta sensibilidad maxima en el rango del violeta (entre
403 y 426 nm), y el “UVS” en el rango del ultravioleta (entre 355 y 380 nm). Se conocen al menos 14
pasajes entre VSy UVS, siendo el ancestro comun de las aves del tipo VS y el ancestro de los Passeriformes
UVS. En la filogenia de estos ultimos se encontraron al menos ocho pasajes de UVS a VS, e inclusive se
encontraron distintos tipos de sensibilidad visual dentro de una misma familia. Debido a la relevancia
ecolégica que presentan estos diferentes rangos visuales, y a la necesidad de determinar la sensibilidad
visual de cada familia para poder emplear modelos de percepcién visual en el estudio de la coloracién del
plumaje con mayor precision, es necesario caracterizar el tipo de visidon de cada familia.

A partir de la amplificacidn y secuenciacidon de un fragmento de la opsina SWS1 es posible determinar el
tipo visién de cada ave, ya que son una serie de sustituciones de aminodcidos las que definen el ajuste
espectral de la opsina. El objetivo de este trabajo fue analizar la variacién en sensibilidad visual de las
familias Cardinalidae y Thraupidae, caracterizadas por tener una amplia variabilidad en cuanto a la
coloracién y variedad de ambientes habitados. Se desconoce la sensibilidad visual de los cardinalinos, y
de los traupidos se cuenta Unicamente con la caracterizacion de una de las mas de cuatrocientas especies.
Para ello se secuencié el gen codificante para la opsina SWS1 en 24 especies de 23 géneros de Cardinalinos
y Thraupidos. Encontramos que ambas familias poseerian visién de tipo UVS. El resto de las familias del
suborden Passerida también presentaron este tipo de vision. Esto sugiere que la vision UVS es un caracter
conservado en la evolucidn del sistema visual de este grupo de paseriformes, a pesar del amplio rango de
caracteres visuales y ambientes habitados.
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Marcadores gendmicos como indicadores potenciales de adaptacion a la sequia en bosques de
Nothofagus dombeyi del norte de la Patagonia

Fasanella, M. 1, Sudrez, M.L. 2, Hasbun, R. 3, Premoli, A.C. 1

1 Laboratorio Ecotono, INIBIOMA-CONICET/Universidad Nacional del Comahue, San Carlos de Bariloche,
Argentina;

2 Instituto de Investigaciones Forestales y Agropecuarias Bariloche (IFAB) CONICET - INTA;

3 Laboratorio de Epigenética Vegetal, Departamento de Silvicultura, Facultad de Ciencias Forestales,
Universidad de Concepcion, Chile.

Sequias extremas provocadas por el cambio climatico global han inducido muerte masiva de bosques en
todo el mundo. Ademds, se predice que estos eventos aumenten en frecuencia y severidad debido a
temperaturas extremas. Recientemente los bosques de Nothofagus dombeyi de Patagonia fueron
afectados por sequias extremas causando respuestas variables en la mortandad de los individuos que
sugiere potenciales efectos genéticos de tolerancia a la desecacidn. Estudios a nivel del genoma completo
ofrecen la oportunidad de analizar mecanismos controlados por muchos genes como la respuesta al estrés
hidrico. A su vez, los anillos de crecimiento anuales de los arboles archivan su sensibilidad a las condiciones
ambientales y los distintos pardmetros de crecimiento derivados pueden considerarse como medidas
fenotipicas (dendrofenotipos) en estudios de asociacion gendmica. Es por ello que combinamos un
estudio gendmico y dendrocronoldgico para evaluar la vulnerabilidad de N. dombeyi a eventos de sequia
extremos sufridos en 1998 y 2014 y otro menos severo en 2008 e identificar genes funcionales candidatos
para la respuesta al estrés hidrico. En particular, estamos interesados en identificar si las diferencias en
las respuestas individuales (arboles no afectados-NA vs. darboles parcialmente afectados-PA) estdn
asociadas a genotipos particulares. Para ello, se recolectaron hojas frescas y tarugos de madera de 19
pares de individuos cercanos (NA y PA), controlando posibles variaciones ambientales, de cuatro sitios
afectados por sequias (Puerto Blest, Cerrito Llao Llao, Lago Gutierrez y Lago Puelo). Para poder asociar
genes candidatos polimdrficos con rasgos dendrofenotipicos, se calculd el indice de Resiliencia Relativa
(RRs) como una medida del impacto causado por la sequia sobre el crecimiento. Se extrajo ADN gendmico
y se obtuvieron un total de 5224 SNPs (Polimorfismos de Nucledtido Simples), 33 de los cuales permitieron
discriminar claramente entre PAy NA; de ellos, 8 estaban relacionados con la respuesta genética al estrés
hidrico. El andlisis de asociacién entre rasgos genéticos y dendrofenotipicos arrojé 3 SNPs asociados con
RRs. Nuestros resultados indican que la susceptibilidad a la sequia en N. dombeyi podria estar
determinada a nivel genético. La combinacién de ambos enfoques proporciona un marco para la
identificacion y andlisis de genes candidatos para la respuesta al estrés en N. dombeyi y otras especies no
modelo. Comprender la resiliencia de base genética de los arboles que sufren mortalidad debido a la
sequia podrd ayudar a predecir las respuestas futuras a los cambios climaticos y orientar practicas de
restauracién en bosques afectados.
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Variabilidad intraespecifica del gen responsable del picor en el aji Capsicum chacoense
Renny M, Scaldaferro M, Acosta MC

IMBIV UNC-CONICET, Cérdoba

El género Capsicum L. agrupa a los llamados ajies, chiles o pimientos picantes. Este sabor picante o
pungencia de sus frutos se debe a compuestos conocidos como capsaicinoides, cuya biosintesis y
acumulacién son determinados por un gen simple en estado dominante, llamado Punl. Una de las
especies presentes en Argentina es el “aji del monte”, C. chacoense, que crece en los bosques chaquefios
del norte y centro del pais. Existen numerosos estudios moleculares sobre Punl, aunque pocos abordan
su variabilidad genética intraespecifica en poblaciones silvestres. Asi, este estudio propone analizar la
variabilidad genética del gen en distintas poblaciones de C. chacoense para conocer si existen patrones
geograficos de variacion. Se recolectaron muestras de hojas de individuos de 10 poblaciones de C.
chacoense en Tucuman, La Rioja, Catamarca, Cérdoba y San Luis. Se extrajo su ADN, se amplificd mediante
PCR con cebadores extraidos de bibliografia, y se envid a secuenciar. Con las secuencias se confeccionaron
redes de haplotipos para analizar la diversidad genética intraespecifica y sus relaciones genealdgicas. Se
obtuvieron secuencias de 1409 pb para el gen Punl (de 1628 pb de extensidn); éstas evidenciaron nueve
sitios polimérficos que conformaron cuatro haplotipos. El haplotipo 1 (H1) fue el mas abundante (implicé
7 sitios muestreados), mientras que los restantes tres haplotipos fueron Unicos. El centro de la red de
haplotipos mostré un haplotipo no muestreado o extinto, que difirié en dos mutaciones de H1, en dos de
H2 y en tres de H3. Por su parte, H4 distd a un cambio mutacional de H1. Cérdoba y La Rioja evidenciaron
Unicamente al haplotipo mas abundante, H1, que también estuvo presente en Catamarca, junto a H2.
Tucuman y San Luis, ambos extremos de la distribucién estudiada, mostraron solamente haplotipos
propios (H4 y H3, respectivamente). Asi, Punl mostré un centro poco variable para Cérdoba y La Rioja,
con diversificacion hacia los extremos Norte y Sur. La importancia del presente trabajo radicé en
evidenciar variabilidad genética intraespecifica para el gen de la pungencia en C. chacoense, este hallazgo
dara la posibilidad de comparar estos patrones con otros rasgos de la especie, como el contenido de
capsaicinoides. Su comparacion con patrones de variabilidad de genes no codificantes, realizados
previamente, permite sefialar que existen similitudes en la distribucion espacial de la variabilidad.
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Estructura poblacional criptica en una poblacion salvaje de Anastrepha fraterculus
Rodriguez A.I. 1, Ferreyra L. 1.1, Gémez CendraP. V. 1,2, VilardiJ.C. 1,2

1 Genética de Poblaciones Aplicada (GPA), Facultad de Ciencias Exactas y Naturales, Departamento de
Ecologia, Genética y Evolucion, Universidad de Buenos Aires, Intendente Giiraldes 2160, C.P. 1428,
Buenos Aires, Argentina.

2 CONICET-Universidad de Buenos Aires, Instituto de Ecologia, Genética y Evolucion (IEGEBA), Buenos
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La mosca sudamericana de los frutos Anastrepha fraterculus (Wied.) (Diptera: Tephritidae) causa dafios
significativos a los cultivos en regiones de Argentina y Brasil. Los estudios genético-ecoldgicos aportan
informacién relevante para interpretar la adecuacidn de las poblaciones a los desafios ambientales, la
estructura y la dinamica de las poblaciones. Este estudio combina el andlisis de marcadores moleculares
de tipo SSR y rasgos morfométricos para analizar la estructura poblacional e inferir la estrategia del uso
de los recursos al momento de la oviposicion. La hipotesis es que los individuos que emerjan del mismo
fruto provendran de un nimero reducido de hembras y, como consecuencia, estaran mds emparentados
entre si que los emergidos de diferentes frutos. Esto se evidenciaria en la similitud de su genotipo
multilocus y su fenotipo multivariado. Para poner a prueba esta hipétesis se aplicd un muestreo jerdrquico
de una poblacidn silvestre y se evalué la distribucién de los componentes de varianza genéticos y
morfométricos a dos niveles (fruto y arbol). Se colectaron individuos de 3 frutos por arbol de 9 guayabos
en un monte sin cuidados culturales de Horco Molle, Tucuman, Argentina. Se midieron 6 rasgos
morfométricos en 140 machos, 89 de los cuales fueron genotipados para 8 loci microsatélites. La
variabilidad genética estimada fue alta (He=0.71). El AMOVA vy los estadisticos F indicaron que el mayor
componente de variabilidad genética se encuentra dentro de los individuos. Contrariamente a nuestra
hipotesis, la variacion genética fue similar en los niveles entre y dentro de frutos, ademas los analisis uni
y multivariados de los rasgos morfométricos mostraron mds variabilidad dentro de fruto que entre frutos.
La variacién entre arboles fue virtualmente cero para ambos conjuntos de datos. La comparacién entre
los coeficientes de diferenciacién entre frutos para marcadores moleculares (QTS) y rasgos fenotipicos
(PST) identificé al ancho y largo de ala como posibles blancos de seleccién positiva. El parentesco
promedio obtenido y la alta variacién genética dentro de los frutos junto con la diferenciacién genética
altamente significativa entre los frutos apoya la hipdtesis de que cada fruto fue colonizado por
aproximadamente 3 hembras. El resultado también indica que las hembras son capaces de dispersarse
moderadamente desde el sitio de emergencia antes del apareamiento y la actividad de oviposicién.
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Caracterizacion genético molecular de cetaceos en el Golfo San Jorge (Santa Cruz, Argentina)
Rodriguez A. I. 1, Gribaudo F. 2, Gribaudo C. 2, Remis M. I. 1, 4.
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Los grandes cetdceos como la ballena jorobada Megaptera novaeangliae y el cachalote Physeter
macrocephalus fueron fuertemente explotados por la caza. Inicialmente en el siglo 19 en dreas tropicales,
donde se ubican sus sitios de anidacidn y posteriormente en aguas antarticas y subantarticas en sus areas
de alimentacién y corredores migratorios durante el siglo 20. La ballena jorobada realiza una migracidn
anual en el hemisferio sur moviéndose desde sus areas de anidacién invernales en aguas tropicales hasta
las dreas de alimentacion a mayores latitudes en verano. Por su lado el cachalote presenta una
estructuracion inusual donde hay migracion diferencial seguin edad y sexo. Las hembras con sus crias
jovenes no abandonan las areas tropicales y templadas de anidacién, estableciéndose asociaciones
parcialmente matrilineales estructuradas a su vez en clanes acusticos. Mientras que los machos al alcanzar
la madurez sexual abandonan gradualmente las zonas tropicales dirigiéndose a zonas polares en grupos
de forrajeo. Se desconoce si el regreso de los machos a las zonas tropicales de apareamiento sigue un
patréon migratorio particular. La ballena jorobada y el cachalote se encuentran con algun nivel de
proteccidon y su caza esta prohibida a nivel mundial. Sus poblaciones atraviesan una lenta recuperacién y
actualmente los ejemplares de estas especies suelen ser avistados en lugares que no se consideraban
dentro de su distribucidn. En el presente trabajo se caracterizaron genéticamente ejemplares de ambas
especies que se encontraron varados en el Golfo San Jorge, Provincia de Santa Cruz (Patagonia Argentina)
con el propdsito de identificar el sexo, asi como la procedencia de los individuos muestreados. Se puso a
punto la técnica de extraccion de ADN a partir de muestras de tejido muscular. Se amplificaron
eficientemente marcadores moleculares especificos del sexo, asi como también un fragmento de la regién
control del ADN mitocondrial (486pb). Nuestros resultados indican que los individuos migrantes
analizados son machos identificando probables regiones anidadoras de procedencia. La informacién
proveniente de estudios de variabilidad empleando marcadores genéticos brindaron informacién de
interés acerca de la estructura poblacional de estas especies con alta movilidad y amplia distribucién
geogrifica.
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Analisis de asociacion fenotipo-genotipo de la toxicidad de dos monoterpenos de origen vegetal en
Drosophila melanogaster
Sabio, M.C. 1; Alzogaray, R.A. 2y Fanara, J.J. 1

1.Laboratorio de Evolucion, Departamento de Ecologia, Genética y Evolucidn. Facultad de Ciencias Exactas
y Naturales (UBA).
2.Centro de Investigaciones de Plagas e Insecticidas (UNIDEF-CITEDEF-CONICET-CIPEIN).

Los efectos dafiinos que un insecticida produce en un insecto son el resultado de los procesos
toxicocinéticos y toxicodindmicos que caracterizan la interaccién entre ambos. La toxicocinética se refiere
al movimiento del insecticida en el organismo, mientras que la toxicodinamica corresponde al mecanismo
por el cual el insecticida produce sus efectos. La resistencia a insecticidas es un caracter adaptativo
complejo que se expresa a través de multiples mecanismos, entre ellos, cambios en la cuticula, aumento
en las actividades de enzimas detoxificantes y cambios en los sitios de accién que disminuyen su afinidad
por los insecticidas. La toxicocinética y la toxicodindmica de los monoterpenos naturales en los insectos
han sido apenas explorados, y en la gran mayoria de los casos se ignora cudles son sus sitios de accidn.
Por otra parte, no hay estudios dirigidos a dilucidar la arquitectura genética (AG) de la respuesta
toxicoldgica (RT) de los insectos intoxicados con estas sustancias. El estudio de la AG de un caracter
permite identificar y caracterizar los factores genético que lo determinan y los factores dependientes del
contexto (ambientales, sexuales, fondo genético) que afectan la relacién genotipo-fenotipo. Al asociar la
variacion en la RT con la variacién gendmica, se pueden identificar polimorfismos genéticos subyacentes
a los distintos pasos de la interaccidn insecto (genotipo)-respuesta (fenotipo)-insecticida (ambiente). El
objetivo del presente trabajo fue investigar los factores genéticos involucrados en la RT de treinta lineas
de D. melanogaster al ser expuestas a vapores de citronelal y eucaliptol, dos monoterpenos de origen
vegetal. El cardcter cuantificado fue el Tiempo de Volteo 50% (TV50) en machos adultos. Este parametro
representa el tiempo necesario para que la mitad de los individuos expuestos a los monoterpenos
estuvieran volteados (incapaces de caminar o volar). Los resultados fueron sometidos a un analisis de
asociacion fenotipo-genotipo de la RT. Se detecté variabilidad genética y un significativo aporte de la
interaccion genotipo-ambiente (monoterpeno) de la RT. Las diferencias entre lineas revelaron un efecto
monoterpeno- especifico. La mayor variabilidad al citronelal. No se detectaron polimorfismos genéticos
ni genes que afectaran simultdneamente al citronelal y al eucaliptol. Esto sugiere que la AG de la RT seria
monoterpeno-especifica.
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Ensefnanza de la Biologia Evolutiva

Evoluego: una propuesta local para aprender evolucién

Maubecin, C.C.%; Aguilar, D.L.}; Baranzelli, M.C.»%; Boero, M.L.}; Cérdoba, S.A.; Cosacov, A.l; Drewniak,
M.E.%; Ferreiro, G.>* Moré, M.; Paiaro, V.1; Renny, M.%; Rocamundi, N.%; Sérsic, Alicia N.%; Soteras, F.?

1. Laboratorio de Ecologia Evolutiva y Biologia Floral, IMBIV, CONICET, Universidad Nacional de Cérdoba,
CP 5000, Cérdoba, Argentina. 2 Instituto de Ecologia, Universidad Nacional Auténoma de México, CP
04510, Ciudad de México, México. 3. Escuela Superior de Comercio Manuel Belgrano, Universidad
Nacional de Cérdoba, Cérdoba, Argentina. 4. Instituto Superior de Formacion Docente Nuestra Madre de
la Merced, Cdérdoba, Argentina.

El aprendizaje de la teoria evolutiva a menudo es dificil para Ixs estudiantes debido a que muchos de los
conceptos subyacentes, como la seleccidon natural y el flujo de genes, son abstractos. Ademas, la
comprensidn de dichos conceptos requiere la integracidon de conocimientos provenientes de diversas
areas de la biologia, asi como la percepcidn de distintas escalas espaciales y temporales. En consecuencia,
el desarrollo de estrategias didacticas que promuevan el aprendizaje de los principios basicos de la
evolucién resulta una tarea desafiante en todos los niveles educativos. En este sentido, los juegos
participativos resultan de gran utilidad para ensefiar evolucidn, ya que los estudiantes se involucran en
los fendmenos simulados, y ésto genera que los conceptos abstractos sean mucho mds tangibles y
comprensibles. Por otra parte, un aprendizaje significativo de la evolucién requiere no sélo incorporar
nuevos conceptos sino también apropiarse de tales ideas. La inclusién de ejemplos de la flora, la fauna 'y
los ambientes propios de la region en las actividades didacticas permite una vinculacién con el entorno
local que podria promover la apropiacidn de los conceptos estudiados. Sin embargo, el material de estudio
utilizado en Argentina para abordar la tematica evolutiva frecuentemente se basa en ejemplos sobre
historias de vida de organismos y lugares que resultan lejanos a la cotidianeidad de Ixs estudiantes. Hasta
donde sabemos, existe poco material educativo sobre evolucidn desarrollado con flora y fauna autéctona
y contextualizado en ecorregiones locales. Evoluego es una herramienta didactica y ludica disefiada por
becarios, investigadores y docentes cordobeses que aborda diferentes aspectos de la ecologia evolutiva
y que puede ser utilizada en los niveles educativos secundario, terciario y universitario de Argentina. Es
un juego dindmico donde especies nativas de plantas y animales interactian a lo largo de diferentes
regiones biogeograficas de nuestro pais, en contextos ambientales actuales, tanto naturales como
antrépicos, que afectan su diversidad y por lo tanto su evolucion. El Evoluego implica la participacion
activa y la toma de decisiones por parte de Ixs jugadores y pretende promover la comprension de las
interrelaciones entre los procesos evolutivos, las interacciones bioldgicas y las problematicas ambientales
actuales (inundaciones, incendios, desmontes, etc), y su efecto sobre la diversidad genética de plantas y
animales que habitan distintos ambientes de nuestro pais.
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Ensefianza de la teoria de la evolucidn y creencias religiosas: percepciones de docentes de escuelas
religiosas sobre posibles conflictos y como abordarlos

Turdera, L.1%; Bollani, S.%; Videla, I.%; Gonzélez Galli, L.>2.

! profesorado de Ensefianza Media y Superior en la Especialidad Biologia, Facultad de Ciencias Exactas y
Naturales, UBA, Buenos Aires.

2 CEFIEC, Facultad de Ciencias Exactas y Naturales, UBA, Buenos Aires.

Existen multiples factores que dificultan los procesos de ensefianza y de aprendizaje de la teoria evolutiva
(TE): concepciones alternativas; escasos conocimientos previos, etc. Uno de dichos factores es la
existencia de creencias religiosas que pueden afectar tanto la comprensidén como la aceptacion de la TE.
Sugerimos que, en el contexto de las clases de Biologia, los posibles modos de interaccion entre las
creencias religiosas y la TE pueden comprenderse en tres categorias: conflicto, contraste y contacto. En el
caso de las relaciones conflictivas la adhesion a una cosmovisidn religiosa puede obturar la posibilidad de
comprender y aceptar la TE porque dicha cosmovisién ofrece lo que los sujetos interpretan como
explicaciones alternativas: creacionismo, creacionismo cientifico, teoria del diseio inteligente.

En las relaciones de “contacto”, los docentes elaboran concepciones sincréticas en un intento de reducir
los conflictos potenciales, mientras que en algunos sujetos parecen coexistir, “en paralelo”, ambas
cosmovisiones (contraste). Las diferencias entre estas perspectivas se hacen especialmente evidentes
cuando se trata el tépico del origen de la especie humana. En este trabajo presentamos algunos resultados
de un estudio de caracter exploratorio cuyo objetivo principal fue analizar, en base a las categorias antes
mencionadas, el modo en que docentes de Biologia y directivos de escuelas secundarias religiosas
conceptualizan los posibles conflictos ciencia-religion, asi como indagar qué modos de solucidén conciben
para dichos conflictos. A tal fin, se realizaron entrevistas semi-estructuradas a docentes de Biologia y
directivos de dos Instituciones religiosas de CABA, una catdlica y otra cristiana evangélica luterana. Los
resultados muestran que los sujetos participantes tienen muy diversas concepciones sobre este tema (hay
casos de las tres categorias) y que, en general, no perciben conflictos en sus clases. Ante la presentacion
de un caso hipotético de posible conflicto, observamos dos formas de resolucién que denominamos
“evasiva” (evitan situaciones que evidencien el conflicto) y “conciliadora” (fomentan el debate abierto sin
privilegiar una u otra cosmovision). Nuestros datos nos permitieron también caracterizar las concepciones
epistemoldgicas de los sujetos (realistas o relativistas) y discutir posibles modos de relacién entre dichas
concepciones y las actitudes frente a los potenciales conflictos ciencia-religion.

Colateralmente, inferimos la existencia de otras concepciones alternativas (fijismo, finalismo, progreso
evolutivo) que interfieren en la construccién del conocimiento cientifico.

Interpretamos que a mayor grado de conocimiento sobre la TE, menos peso le otorgan a las creencias
religiosas y la respuesta ante el conflicto termina siendo mds conciliadora. En cambio, cuando predominan
las ideas religiosas, generalmente, tratarian de evadir dicho conflicto.
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Filogenia vy Biogeografia

Diversidad genética de Prosopis en la provincia de Cérdoba
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!Laboratorio de Ecologia Evolutiva y Biologia Floral, Instituto Multidisciplinario de Biologia Vegetal
(CONICET - Universidad Nacional de Cérdoba).

El género Prosopis L. (Fabaceae, subfamilia Mimosoideae) es un componente estructural caracteristico de
las regiones aridas y semidridas de Sudamérica, aunque también se distribuye en las regiones daridas de
Norteamérica, Africa y Sudoeste de Asia. El género comprende 47 especies de arboles y arbustos,
existiendo algunas especies rastreras, de las cuales 36 son exclusivas de Sudamérica. En la provincia de
Cérdoba convergen las principales regiones semiaridas de Argentina, por lo que se encuentran casi el
50% de las especies de Prosopis sudamericanas. En el marco de un relevamiento de diversidad genética
en especies arbodreas de la provincia de Cordoba se realizd la caracterizacidon genética de las especies de
Prosopis con el fin de establecer unidades evolutivas y de conservacién (esto es, areas de mayor
diversidad genética y filogenética).

Para ello se extrajo el ADN de 40 individuos correspondientes a Prosopis abbreviata, P. alba, P. campestris,
P. chilensis, P. flexuosa, P. humilis, P. kuntzei, P. nigra, P. pugionata, P. reptans, P. sericantha y P. torquata
abarcando el area completa de distribucidn del género en la provincia. Se amplificé y secuencio la regién
ndhF-rpL32 de ADN cloroplastidial. Con las secuencias obtenidas se identificaron haplotipos y se realizé
un arbol filogenético. Se elabord un mapa de distribucion de las variantes genéticas encontradas y de los
linajes genéticos a los cuales pertenece cada individuo. Finalmente se calculé la diversidad haplotipica y
filogenética mediante la delimitacion por grillas en el mapa.

Se identificaron 13 haplotipos agrupados en tres clados filogenéticos. Es notable la presencia de 4
haplotipos compartidos entre 2 a 5 especies. Las areas de mayor diversidad genética y filogenética se
encuentran al noroeste de la Provincia, mientras que hacia el este se encuentra un haplotipo tnico (H10).
Esta informacidn serd de utilidad para definir areas prioritarias de conservacidn, generar programas de
reforestacidon en el marco de la ley agroforestal N2 10.467 de la Provincia y promover una explotacion
sustentable del recurso.
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Genes MADS: un meta-analisis de un mate-analisis
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El modelo ABCDE del desarrollo floral en angiospermas involucra genes homedticos codificantes de
factores de transcripcion con dominios MADS, cuyos patrones de expresién especifican la identidad de
cada ciclo o verticilo floral (sépalos, pétalos, estambres y carpelos). Los mecanismos moleculares del
desarrollo floral en la yerba mate (/lex paraguariensis, Aquifoliaceae) son desconocidos. El objetivo de
este trabajo fue identificar los ortélogos de los genes MADS en el genoma y los transcriptomas de la yerba
mate, y analizarlos en un contexto filogenético. Se analizaron las secuencias aminoacidicas de AP1, AP2
(grupo A), AP3, Pl (grupo B), AG (grupo C) y SEP1 (grupo E), recuperadas utilizando como referencia a
Arabidopsis thaliana. Se incorporaron secuencias de numerosas especies representantes de los grandes
grupos, por ejemplo, Rosidae y Asteridae. El alineamiento de cada factor de transcripcion (con 30-50
terminales) se realizé6 con MUSCLE (parametros default) en Geneious 7.1.9. Los analisis filogenéticos de
Mdxima Verosimilitud se realizaron en IQ-TREE multicore 1.6.11, previa seleccidon del modelo de evolucién
molecular con ModelFinder. Los soportes de ramas se estimaron mediante SH-aLRT, aBayes y bootstrap
(con 1000 pseudoréplicas). Los filogramas fueron enraizados con Persea americana (Lamiales). Para la
yerba mate se recuperaron 5 ortélogos de AP2y P, 2 de AP1y AP3,y 1 de AG y SEP1. La matriz del factor
de transcripcién AG tuvo 49,3% de los sitios conservados, mientras que las de AP1y AP3 mostraron solo
23,4% vy 26,7%, respectivamente. En los filogramas de PI, AG, AP1, AP2 y AP3 las secuencias de yerba mate
formaron un clado, incluyendo a I. aquifolium para los casos de Pl y AP3. Por otra parte, los arboles de
genes mostraron relaciones de grupos hermanos para la yerba mate que no condicen con lo esperado.
Asi, para los genes PI, AP2 y SEP1 el grupo hermano de la yerba mate seria el clado de los astéridos |, en
lugar del correspondiente a astéridos Il. Nuestros resultados sugieren la posible ocurrencia de reparto
incompleto de linajes génicos al menos para Pl; no obstante, la existencia de paralogos para todos los
genes debe ser constatada in vivo.
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Variabilidad genética en variedades taxondmicas de Nierembergia linariifolia Graham (Solanaceae)
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Nierembergia Ruiz & Pav. presenta una especie que crece en México y 20 que se distribuyen en el oeste
y sur de Sudamérica. Nierembergia linariifolia (nombre vulgar: “chuscho”) es la especie de mayor
distribucién dentro del género, ya que se extiende desde el sur de Brasil hasta la Patagonia en Argentina.
Se han descripto cuatro variedades segln sus caracteres morfologicos (linariifolia, glabriuscula,
pampeana y pinifolioides). Mientras que la variedad linariifolia se distribuye ampliamente, glabriuscula y
pinifolioides son endémicas de las Sierras de Cérdoba y San Luis, donde crecen a partir de los 1200 msm
y 700 msm, respectivamente. Finalmente, pampeana, la variedad mds austral, se encuentra en
afloramientos rocosos de las llanuras boscosas en el sur de la distribucién. En el presente trabajo se
propone analizar la diversidad genética de N. linariifolia y definir si las variedades observadas representan
linajes genealdgicos diferentes o se trata de polimorfismo intraespecifico atribuibles a evolucion local bajo
distintas condiciones ecoldgicas. Para poner a prueba esta hipdtesis se predice que las variedades
morfolégicas constituyen linajes genéticos diferenciados.

Para ello, se extrajo ADN de 38 individuos representativos de las cuatro variedades de N. linariifolia
provenientes de las provincias de Catamarca, Cérdoba, Corrientes, Entre Rios y La Pampa. Se amplificéd y
secuencié la regién no codificante del cloroplasto trnQ-5'rsps16. Con las secuencias obtenidas, se
definieron los haplotipos y se confeccionaron redes de haplotipos para analizar los patrones de diversidad
genética y sus relaciones genealdgicas.

La secuenciacidn de los fragmentos de ADN cloroplastidial revelé 4 haplotipos. No se encontrd relacion
entre las variedades morfoldgicas y las variantes genéticas. Sin embargo, la distribucion de los haplotipos
estd estructurada geograficamente. Asi, las variedades morfoldgicas definidas en N. linariifolia no
corresponden a distintos linajes genéticos, sino que son expresiones de distintos fenotipos propios de la
region ecoldgica que habitan. Nuestros datos muestran ademas que el Distrito Chaquefio Serrano podria
haber sido el sitio de origen de la especie. Desde alli, se plantean dos rutas de colonizacién hacia la
Provincia del Espinal; por un lado, hacia el Noreste, ocupando el actual Distrito del Nandubay y por el otro,
hacia el Sudeste, llegando a los Distritos del Algarrobo y del Caldén.
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Analisis filogenético del género neotropical Belostoma (Hemiptera: Belostoatidae) y su ubicacion en la
tribu Belostamatini

Chirino MG*?, Pin Viso ND3
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Buenos Aires.)CONICET, Buenos Aires. 3Instituto de Biotecnologia, Centro Nacional de Investigaciones
Agropecuarias, INTA-Castelar, Buenos Aires. mchirino@ung.edu.ar

La familia de chinches acuaticas Belostomatidae (150 especies en 11 géneros) comprende a las subfamilias
Belostomatinae, Horvathiniinae (monotipica) y Lethocerinae de distribucién cosmopolita pero con mayor
diversidad en los trépicos. Su determinacién taxondmica es complicada porque existen grupos de especies
cripticas, similares morfolégicamente y/o porque las claves y descripciones estan referidas a los machos
o raramente a las hembras. Belostoma es el género mas diverso (61 especies distribuidas principalmente
en la regidn Neotropical) y su descripcion taxondmica es aun incompleta porque las descripciones y re-
descripciones se hicieron fundamentalmente considerando la genitalia masculina (falosoma). En este
trabajo se estudiaron las relaciones filogenéticas de las principales especies sudamericanas basadas en
caracteres morfoldgicos externos y microtriquias (2); del aparato bucal (8); de la forma de la cabeza,
caracteristicas de ojos y antenas (12); de la forma del térax, carena, patas y alas (17); del abdomen (9); de
la genitalia masculina (18) y femenina (3); de aspectos ecoldgicos y del comportamiento reproductivo (3)
y por las caracteristicas y tipo de eclosion de los huevos (3). El andlisis se realizé a partir de una matriz de
37 taxay 75 caracteres mediante busqueda heuristica basada en parsimonia en TNT. Se incluyd a Ochterus
marginatus (Ochteridae), Nerthra indica (Gelastocoridae) y a Laccotrephes robustus (Nepidae) como
grupo externo. Al ser analizada bajo pesos iguales con 100 repeticiones de adicidén de taxones al azar (RAS)
y TBR (tree-bisection-reconnection) seguida de 100 iteraciones de ratchet se obtuvieron 40 cladogramas
fundamentales igualmente parsimoniosos (L=190; CI=0,48; RI=0,73). Usando pesos implicados (k=14), de
un intervalo con 15 concavidades, se obtuvieron tres topologias (d=5,0827, Cl=0,464, RI=0,714) con mejor
soporte de grupos (79% de «Jackknife» y 89% de «Bootstrap» para Lethocerinae y 91% y 96% para
Belostomatinae, respectivamente). Los resultados bajo pesos iguales e implicados fueron similares.
Lethocerinae y Belostomatinae (con Horvathinia como grupo hermano) formaron dos grupos
monofiléticos con tres sinapomorfias no ambiguas cada uno. Asimismo, en Belostomatini Weberiella
resultd el grupo hermano de Abedus, Belostoma y Diplonychus en el consenso estricto. Belostoma se
recuperé como grupo parafilético dado que sus relaciones con Diplonychus no pudieron resolverse
completamente a nivel ecoldgico, morfolégico o comportamental. Sin embargo, en Belostoma se
conformaron tres clados: especies pequefas con genitalia masculina recurvada, especies medianas con
genitalia masculina aplanada y especies grandes con genitalia masculina plana con protuberancia
ventroapical. Estos resultados proporcionan una base para futuros estudios sobre eventos evolutivos y
filogenia en Belostoma y Belostomatini.
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Caracterizacion filogenética de dos cepas de Wolbachia en poblaciones de mosquitos de Misiones,
Argentina
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Wolbachia es un género de bacterias intracelulares de herencia citoplasmatica que infectan naturalmente
una amplia diversidad de artrépodos, causando diversas formas de parasitismo reproductivo. Esta
bacteria infecta varias especies de mosquitos, algunos de ellos importantes vectores de enfermedades
humanas. Se demostrd que esta bacteria causa un tipo de esterilidad conocida como incompatibilidad
citoplasmatica (IC) en mosquitos. Ademas, infecciones naturales de algunas poblaciones de mosquitos
pueden reducir la capacidad del mismo para transmitir ciertos arbovirus que afectan la salud humana
como el virus del dengue. En la actualidad, existe un interés considerable en el uso de Wolbachia como
agente de control de vectores de importancia sanitaria. Dichas estrategias de control pueden requerir la
introduccion de multiples cepas de Wolbachia en poblaciones de mosquitos vectores de enfermedades,
lo que requiere la identificacidn y caracterizacién apropiada de las distintas cepas de este endosimbionte.
En este trabajo se llevd a cabo la caracterizacidn de las cepas wFlu y wAlbB halladas en Aedes fluviatilis y
Aedes albopictus, respectivamente, mediante el sistema de tipificacion estandar en base a genotipos
multilocus y posterior andlisis filogenético.

Se amplificaron y secuenciaron los genes de Wolbachia coxA, fbpA, ftsZ, gatB y hcpA. Se determiné la
identidad de cada alelo para cada gen a partir de la comparacién con la base de datos MLST de Wolbachia
(http://pubmist.org/wolbachia). Las cepas se caracterizaron por la combinacién de alelos (perfil alélico o
ST) y el supergrupo del género Wolbachia al cual pertenece se determiné en base a su analisis filogenético
utilizando la inferencia bayesiana a través del programa MrBayes v.3.2.6. Se incluyeron 52 cepas
representantes de los supergrupos A-H. Ante la carencia de un grupo externo adecuado se enraizé con
una cepa del supergrupo H.

Los perfiles alélicos fueron los siguientes (de acuerdo al orden alfabético de los genes): 66-27-179-215-
229 para wFluy 229-27-210-242-166 para wAlbB.

En concordancia con andlisis filogenéticos previos basados en la secuencia wsp, wAlbB pertenece al

supergrupo B del género Wolbachia, al igual que wFlu. Aunque se hallan en un mismo clado, el escaso
soporte de este grupo no permite la inferencia de las relaciones entre ellas. La posicion filogenética de
estas cepas y otras aisladas de mosquitos (wAlbA, wPip), confirma que han ocurrido eventos de
transferencia horizontal dentro de este grupo de insectos, tal como se ha documentado ampliamente
para este género de bacterias.
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Evaluando el papel de la seleccion en la evolucion del tamafio corporal en las zorras voladoras del
género Pteropus y géneros cercanos (Pteropodinae, Chiroptera)
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Pteropus es un género de murciélagos del suborden Megachiroptera distribuido principalmente en islas
del Pacifico, con presencia en el continente asiatico y Australia. La filogenia del clado se conoce con buen
grado de resolucién, y se ha observado un patrén de aumento del tamano corporal en Pteropodidae con
posteriores variaciones de tamafio apomorficas. Se ha observado, ademas, que cuando coexisten dos o
mas especies en la misma isla éstas tienden a diferir en tamafio corporal, llegando a valores mds extremos
que las especies que no comparten isla. Este patrén se ha observado en otros clados no relacionados y
tradicionalmente se explica como producto de desplazamiento de caracteres o bien de species sorting. Se
propuso estudiar cudl de estas hipdtesis explica mejor el patrén observado. A este fin se emplearon
métodos comparativos filogenéticos contando con la filogenia mas reciente de Pteropodinae (Nyctimene
cephalotes como outgroup) y datos de longitud craneal cuando estuvieron disponibles. Se determiné el
ajuste de los datos a movimiento Browneano (BM) y Ornstein-Uhlenbeck (OU) con varios regimenes de
seleccién: OU1 (con 1 6ptimo), OU3 (6ptimos pequeiio, intermedio, grande) y OU4 (OU3 + ancestral). Se
repitio el andlisis asigndndole un régimen exclusivo para especies de distribucion demasiado amplia,
afiadiendo un éptimo mas o bien excluyéndolos del analisis. El ajuste a BM fue el peor en casi todos los
casos, y los valores del “alpha” de los modelos OU fueron no despreciables lo que sugiere que, como
indicaban los antecedentes, el tamafo corporal estuvo sujeto a presiones selectivas durante la evolucidn
del clado. En cuanto al ajuste de los modelos OU, los resultados fueron mixtos. Los modelos
correspondientes a desplazamiento de caracteres (OU3/4 y OU4/5) presentaron mejor ajuste, pero no fue
posible distinguir entre ambos. Llamd la atencién que los ajustes mejoraron notablemente al excluir a las
especies de distribucion amplia. El andlisis luego se repitié muestreando solamente Pteropus o sélo
Pteropodinae, pero se tuvieron problemas de convergencia, en especial para los modelos con mas
Optimos. En estos casos, ademas, se observé que los ajustes impedian distinguir entre los modelos OU,
salvo un caso para el que OU1 (naive) presentd el mejor ajuste. Los resultados, en conjunto, sugieren que
puede haber habido desplazamiento de caracteres en el clado, aunque los resultados de los remuestreos
invitan a repetir el andlisis con datos adicionales.
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Analisis filogenético preliminar del género Deyeuxia (Poaceae, Pooideae, Poeae) basado en caracteres
morfoldgicos y moleculares
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Deyeuxia Clarion ex. P. Beauv. comprende uno de los géneros mas ricos en especies de la tribu Poeae.
Habita principalmente a lo largo de la cordillera de los Andes y cuenta con un importante centro de
diversificacidon especifica ubicado en los altos Andes de Peru, Bolivia, norte de Chile y noroeste de la
Argentina. No obstante, otros autores reconocen a Deyeuxia con un drea de distribucién mas amplia,
presentando diferentes centros de diversificacidon en Asia y Oceania. Su circunscripciéon se ha discutido
hasta el presente, ya que ha sido considerado como sindénimo o seccién de Calamagrostis Adans. La
delimitacion entre ambos géneros se basd principalmente en la presencia o ausencia de una raquilla
prolongada, diferencias en la longitud de las glumas y variacién en el indumento del callo y de la raquilla.
Los estudios filogenéticos recientes en la tribu Poeae, basados sélo en marcadores moleculares, revelan
la dificultad de delimitacién entre Calamagrostis/Deyeuxia. Dado esto, nos propusimos llevar a cabo un
analisis filogenético preliminar con caracteres morfolégicos que nos permitan proporcionar valor en la
resolucién de secciones dentro del género Deyeuxia. Ademas, analizamos caracteres moleculares con el
fin de evaluar la resolucién de cada conjunto de datos, y el grado de conflicto entre los mismos. Se
incluyeron 48 taxones representantes de todas las secciones y grupos informales de Deyeuxia. Como
grupos externos, se consideraron 11 especies pertenecientes a géneros afines del clado BOP. Se
registraron 111 caracteres morfoldgicos discretos y 14 continuos (vegetativos y reproductivos). Ademas,
se consideraron caracteres moleculares del marcador nuclear ITS obtenidos en este trabajo y de GenBank.
El andlisis filogenético se basd en el criterio de maxima parsimonia, la estrategia de busqueda fue TBR con
remuestreo y se utilizaron Bootstrap y Jackknife como medidas de soporte, mediante el programa TNT.
Sélo los resultados del analisis morfoldgico (un drbol mds parsimonioso de 1308 pasos) permiten resolver
las relaciones entre las secciones que forman algunos taxones del género Deyeuxia, aunque con bajo
soporte. Los caracteres morfoldgicos permitieron resolver dos grupos monofiléticos correspondientes a
D. Sect. Chamaecalamus (Pilg.) Rugolo y D. Sect. Viridiflavescentia Rugolo & Villavicencio. Sin embargo,
los indices de consistencia y retencidn resultaron bajos por lo que, la monofilia de Deyeuxia debe ser
corroborada con un muestreo mas amplio y la inclusion de marcadores moleculares plastidiales y
nucleares adicionales. Dado que no se descarta la hibridacién intergenérica, un estudio a nivel poblacional
permitird comprender los procesos que modelaron la variabilidad genética e influyen en la complejidad
de su delimitacion taxondmica.
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Historia evolutiva de Chusquea (Poaceae, Bambusoideae, Bambuseae): una primera aproximacion
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Chusquea Kunth es el género de bambues lefiosos mas diverso del mundo, abarcando ca. 180 especies
gue habitan en selvas y bosques de montafia desde México hasta la Argentina y Chile. La filogenia
disponible del género abarca 63 especies, muy pocas de ellas nativas del Cono Sur. El objetivo del presente
trabajo fue profundizar el estudio filogenético de Chusquea, ampliando el nimero de especies al incluir
13 taxones endémicos del extremo sur de Sudamérica. Para ello se obtuvieron secuencias de los
marcadores de cloroplasto ndhF, rpl16, trnD-trnTy trnT-trnL de dichos taxones. Se contemplaron en total
76 especies de Chusquea y 7 outgroups. Los analisis filogenéticos y la estimacién de los tiempos de
divergencia entre los clados identificados se realizaron bajo inferencia bayesiana, utilizando el programa
Mr. Bayes y el paquete BEAST. Este mismo criterio se empled en la reconstruccidn de las posibles areas
ancestrales, mediante el programa RASP. Los resultados obtenidos confirman la monofilia de Chusquea.
Los clados reconocidos se corresponden con dreas geograficas de distribucidn. El ancestro de Chusquea
probablemente se originé en los Andes de Colombia, Ecuador y Perd hace aproximadamente 7 Ma. La
diferenciacién de la mayoria de los linajes actuales de Chusquea parece haber ocurrido aproximadamente
entre 6-2 Ma atrds. Todas las especies endémicas de distribucién patagdnica se agrupan en un clado, cuyo
ancestro comun posiblemente se origind en el bosque atlantico del sur de Brasil y noreste de la Argentina
hace aproximadamente 5,5 Ma.
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é¢Qué nos dicen los genes sobre bivalvos de sitios geograficamente distantes del Océano Sur?
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En la zona mds austral de nuestro planeta, donde confluyen los Océanos Altantico, Pacifico e indico, se
encuentra el Océano Sur. La biota marina de esta zona se encuentra ampliamente diversificada, revelando
patrones de distribucidn que aparecen en la actualidad como contrastantes. Algunos autores han dado
cuenta de la existencia de especies ampliamente distribuidas a lo largo de todo el Océano Sur, mientras
gue otros demostraron que sitios geograficamente distantes presentan faunas y floras peculiares. Esto
ultimo se hace particularmente notorio al considerar la fauna de los archipiélagos subantarticos. El
objetivo del presente trabajo es re-evaluar los patrones de distribucidn del Océano Sur, considerando
como objeto de estudio dos géneros de bivalvos con distintos modos de desarrollo: Gaimardia (que
presenta desarrollo directo e incubacion interna de las crias), y Hiatella (con larvas de vida libre).

Se estudiaron 24 ejemplares de Gaimardia y 17 de Hiatella, correspondientes a dos “morfoespecies”
recolectadas en 17 sitios diferentes a lo largo del extremo sur de América del Sur y las Islas Principe
Eduardo (al sur del Océano indico). Se analizaron fragmentos parciales de los genes COI, 16S y la regién
ITS1-5.8S-ITS2. A partir de ellos se realizaron reconstrucciones filogenéticas de maxima verosimilitud, de
inferencia bayesiana y redes de haplotipos.

Los resultados obtenidos para los dos géneros fueron coincidentes, revelando escasa diversidad genética
entre los ejemplares de las distintas dreas estudiadas. Ademas, las redes de haplotipos mostraron
topologias sin una clara estructuracion geografica. Estos resultados sugieren que los ejemplares de cada
uno de los géneros estudiados corresponderian a una Unica especie, ampliamente distribuida en el
Océano Sur.

El hecho de que las especies de Gaimardia habitan exclusivamente sobre macroalgas, permite reconocer
el rafting como el mecanismo responsable de esta dispersién a gran escala. En el caso de Hiatella, la
presencia de larvas de vida libre combinada con estadios juveniles y adultos que viven bisados sobre
diversos sustratos, sugiere dos posibles instancias de dispersidn. La escala geografica a la cual cada una
de ellas incide requiere de estudios adicionales. Independientemente de ello, los resultados aqui
obtenidos para Gaimardia y Hiatella dan sustento a la hipétesis de que la Corriente Circumpolar Antartica
representa un poderoso agente de dispersidon de organismos bentdnicos a lo largo del Océano Sur.
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Aporte de la citogenética al estudio evolutivo de los monos aulladores del género Alouatta (Primates:
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La sistematica de los monos aulladores, Alouatta sp. (Atelidae, Platyrrhini), es un tema de debate, con
autores que describen de 9 a 14 especies, segln los caracteres que se incluyan en el analisis. Como género
presenta una alta variabilidad carioldgica, con presencia de sistemas sexuales multiples que se originan
por translocaciones Y-autosoma. Asi, la Citogenética es complemento de otros datos morfoldgicos,
ecolégicos y moleculares en la caracterizacidn precisa del género. Durante los Ultimos 20 afios nuestro
grupo de investigacién analizd ejemplares de distribucion geografica extrema sur, A. caraya y A. guariba
clamitans, y de distribucidén extrema norte, A. pigra y A. palliata, procedentes tanto de cautiverio como
de vida silvestre. Se trabajé a partir de muestras de sangre periférica y biopsias testiculares, que se
utilizaron para estudios mitéticos y meidticos, respectivamente. Con los datos obtenidos se realizé un
analisis cladistico trabajando conjuntamente dos fuentes de variables (moleculares y cromosémicas) en
una sola matriz de datos. Las secuencias disponibles del gen mitocondrial para el Citocromo b se
obtuvieron de GenBank y los datos carioldgicos de las otras especies del género los aportd la bibliografia
cientifica. Todos los caracteres fueron considerados con igual peso en la premisa de que los rearreglos
cromosdmicos ocurren con igual probabilidad. Se confecciond una matriz de 899 caracteres (99
cromosomicos y 800 moleculares), con Cebus cay (ex libidinosus) y Lagothrix lagotricha como outgroups.
Se uso la opcidn de busqueda exhaustiva del PAUP 4.0. La estabilidad de los nodos se evalué mediante
“bootstrap” con 200 iteraciones. Marcadas diferencias cariotipicas entre las distintas especies fueron
evidentes. La meiosis mostrd que A. caraya comparte con las especies mesoamericanas un quiasma
intersticial en el multivalente sexual. Por el contrario, las otras especies sudamericanas A. guariba, A.
seniculus y A. belzebul sélo presentan quiasmas terminales De un total de 899 caracteres, 145 caracteres
informativos, 547 constantes y 180 no informativos. El PAUP analizé 684 arboles y retuvo un unico arbol
de L=460. Todos los nodos fueron resueltos en un arbol libre de politomias. El analisis de parsimonia
permitid resolver las relaciones filogenéticas entre las especies de aulladores, demostrando la utilidad del
enfoque combinado y de la inclusidn de los datos cromosdmicos. Se propone una hipdtesis sobre su
evolucién cromosdmica y el origen independiente de los sistemas sexuales multiples en los clados
sudamericanos y mesoamericanos. Estos resultados permiten ampliar la discusién acerca del proceso
especiogénico en aulladores dentro del marco de “Evidencia Total”.

96



Evolucion fenotipica y de caracteristicas de historia de vida entre los “Quiscalus y aliados” (Icteridae,
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Los Icteridae constituyen uno de los grupos de Passeriformes mas diversos de América. Dentro de los 5
clados en los que se subdividen, los “Quiscalus y aliados” (45 especies) resumen una amplia variacion en
historias de vida, sistema de apareamiento y cuidado parental, tamafio, color, forma de cola, pico y alas,
que les permitieron colonizar diversos ambientes. La filogenia de Johnson y Lanyon (1999) promovid el
florecimiento de trabajos de biologia comparada sobre la evolucion de caracteres de historia de vida
dentro del grupo. Habiendo transcurrido 20 afios, en este estudio analizamos la evolucidn fenotipica y de
caracteristicas de historia de vida entre los “Quiscalus y aliados”. Utilizamos la filogenia mas reciente de
los Icteridae (Powell et al. 2014) que resuelve las relaciones entre los “Quiscalus y aliados” y los otros 4
clados. Usamos informacion bibliografica actualizada para describir la evolucidn de las caracteristicas de
historias de vida y de comportamiento reproductivo en el grupo. Finalmente, tomamos medidas de 8
rasgos en especimenes de machos de 33 especies del grupo y otras 12 especies de Icteridae como grupo
externo, obteniendo una matriz de 45 x 8. Generamos el largo de ramas en base a Grafen (1989), y
reconstruimos la morfologia ancestral en las medidas de morfologia externa y del tamafo de puesta con
maxima verosimilitud. Encontramos baja sefial filogenética (K < 0,5) para el tamario de puesta, y longitud
de tarso, ala y culmen. Un andlisis de componentes principales filogenéticos (pPCA), aplicado sobre los 8
rasgos morfolégicos medidos, revelé que el primer componente representé 89% de la variacion
fenotipica. El largo de ala ancestral en los nodos mads antiguos ronddé los 50 mm, aumentando en la
mayoria de los nodos derivados hasta alcanzar valores mayores a los 200 mm en 2 ramas. Con respecto a
las caracteristicas de historia de vida, el tamafio de puesta ancestral mas frecuente se mantuvo en 2-3
huevos, aunque en 4 casos se incrementd a 4-5 huevos. El tipo de nido ancestral fue claramente mixto en
los nodos mas antiguos evolucionando rapidamente al tipo abierto, aunque la condicién de mixto se
recuperd en 5 instancias. Replicando varios de los viejos trabajos de biologia comparada, encontramos
qgue la mayoria de sus resultados se mantienen con matices. Ademas, al analizar la evolucién de
caracteristicas no estudiadas previamente, encontramos resultados novedosos que le dan nuevo impulso
al estudio comparado de este grupo tan diverso.
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Anadlisis de las distribuciones potenciales de las especies continentales del género Philisca
(Anyphaenidae)

Pacheco, P.%; Soto, E.!

! Departamento de Ecologia, Genética y Evolucion (IEGEBA-CONICET), Facultad de Ciencias Exactas y
Naturales. Universidad de Buenos Aires

Las arafias del género Philisca (Anyphaenidae) habitan la ecorregién de la selva Valdiviana y conforman
14 especies (8 continentales, distribuidas a lo largo de la cordillera de los Andes en Chile y Argentina, y 9
endémicas de la isla Robinson Crusoe) que se dividen en dos clados con claras diferencias morfoldgicas.
El género ha sido estudiado en los ultimos afios, sin embargo no se analizaron las zonas potenciales donde
las especies podrian encontrarse y las variables que podrian determinar dicha distribucién. Es por ello
que, primero, se desarrollaron y evaluaron modelos de idoneidad de habitat para 7 especies continentales
del género Philisca y luego, se realizaron pruebas de conservadurismo de nicho entre los dos clados
referidos.

Los datos georreferenciados de cada especie se obtuvieron de las colecciones del Museo Argentino de
Ciencias Naturales “Bernardino Rivadavia” (MACN) y de la California Academy of Sciences (CASENT).
Antes de los analisis se reviso la base en busca de datos duplicados y de aquellos cuya georreferenciacion
se haya determinado dudosa, a fin de no considerarlos en el estudio. Las 19 variables ambientales
analizadas fueron obtenidas de WorldClim 2.0 (resolucién de 30 segundos). Se seleccionaron aquellas
variables no correlacionadas, a partir del analisis del factor de inflacion de la varianza mediante el
programa GrassGIS. Utilizando el programa MAXENT se desarrollaron 73 modelos de idoneidad de habitat
(training percent: 30%, 100 réplicas) para cada especie y para cada clado, considerando distintas
combinaciones de “features” y “regularization multipliers”. En base al criterio de informaciéon de Akaike
se selecciond el modelo que mejor ajusta para cada especie y se compararon las variables explicativas
para cada distribucion. El conservadurismo de nicho se evalué mediante el programa ENMTools a partir
del calculo de los indices de Schoener (D) y Warren (1), y su posterior comparacién con los valores de una
distribucién nula generada por permutaciones (100).

Para cada especie y clado las distribuciones fueron explicadas principalmente por la temperatura
promedio de los cuatro meses mas calidos del afio. Se encontraron diferencias marginales entre el nicho
gue ocupan ambos clados (D= 0,626; |I= 0,866), descartando con esto la hipétesis de conservadurismo de
nicho.

Teniendo en cuenta que las especies de arafias analizadas se distribuyen a lo largo de la cordillera de los
Andes, desde el desierto de Atacama hasta Tierra del Fuego, es interesante y consistente con estos
resultados que la variable explicativa obtenida sea la temperatura de los meses mas calidos, siendo la
misma uno de los principales factores ambientales que probablemente influyd en la historia evolutiva del
género Philisca.
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Diversidad y evolucion del aji locoto (Capsicum pubescens, Solanaceae): analisis filogenético preliminar
utilizando RAD-seq.

Palombo N. E., Carrizo Garcia C.

Instituto Multidisciplinario de Biologia Vegetal, CONICET-UNC, Cérdoba.

El aji locoto o rocoto (Capsicum pubescens, Solanaceae) se cultiva primariamente en tierras altas de
Latinoamérica, desde México hasta el NO de Argentina. Pese a tratarse de una especie de importancia
econdmica y cultural, el conocimiento de su origen, evolucién y diversidad es escaso. La especie
representa un caso especial entre los ajies y pimientos ya que es conocida solamente como cultigeno y no
en forma silvestre; se reconocen informalmente distintas variedades definidas en base a caracteres de los
frutos, registrdandose mayor variacidn en territorio boliviano. Estudios recientes basados en secuencias de
ADN -secuenciado Sanger- sugieren que se trata de un linaje originado en tierras altas de Bolivia y Peru.
No obstante, la diversidad genética y afinidades dentro de C. pubescens a lo largo de su rango de
distribucién/cultivo no han sido estudiadas. En este trabajo se utilizé la metodologia de secuenciado
masivo de representacion reducida RAD-seq (ADN asociado a sitios de restriccion) con el objetivo de
investigar las relaciones filogenéticas a nivel infraespecifico y de explorar posibles vias de expansion de la
especie. Se estudiaron 56 individuos de cultigenos de diferentes paises de Latinoamérica, principalmente
de Bolivia. Se generaron diferentes hipdtesis de alineamiento de las secuencias provenientes de RAD-seq
-segun distintos pardmetros para obtener loci putativos- y se realizaron analisis de Maxima Verosimilitud.
Las reconstrucciones filogenéticas obtenidas fueron mayormente congruentes, compuestas por tres
clados principales fuertemente soportados: 1) norte de Bolivia; 2) centro-sur de Boliviay NO de Argentina;
3) Peru, Ecuador, centro de América y México. Los representantes del norte de Bolivia (clado 1) formarian
el linaje mas ancestral, mientras que el germoplasma cultivado en Argentina estaria emparentado con
representantes del centro-sur de Bolivia (clado 2). Ademas, los ejemplares cultivados hacia el NO de
Sudamérica hasta México (clado 3) tendrian un origen comun y proveniente de territorio boliviano.
Caracteres fenotipicos que responderian al sindrome de domesticacién son mas evidentes en los clados 2
y 3, en tanto que en el clado 1 se observan caracteristicas similares a las de especies silvestres (p.e. colora
6-7-mera vs pentamera). Este analisis preliminar arroja una primer aproximacion a las relaciones y
distribucién de la variacion genética en C. pubescens, dando también una idea de su posible expansion de
la mano del hombre mediante su cultivo. Se prevé incorporar mas muestras y utilizar otras metodologias

para el analisis de datos que permitan una mayor comprension de la diversidad y evolucién del aji locoto.
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Deconstruyendo la historia de una interaccion especifica planta-insecto en América del Sur: el caso de
Prosopanche americanay sus coledpteros asociados Hydnorobius hydnorae y Neopocadius nitiduloides.
Rocamundi N. !, Baranzelli M.C. %2, Marvaldi A.E. 3, Cocucci A.A.2

1Laboratorio de Ecologia Evolutiva y Biologia Floral, IMBIV, CONICET, Universidad Nacional de Cérdoba,
CP 5000, Cérdoba, Argentina. 2Instituto de Ecologia, Universidad Nacional Autonoma de México, CP
04510, Ciudad de México, México. 3Divisién Entomologia, Facultad de Ciencias Naturales y Museo,
Universidad Nacional de La Plata, CONICET, Paseo del Bosque s/n, BI9OOFWA La Plata, Buenos Aires,
Argentina.

Las interacciones interespecificas pueden ser tanto largamente persistentes como efimeras. Sin
embargo, no se entiende completamente si alo largo de ese tiempo las especies interactuantes persisten,
migran o se expanden concertadamente durante los cambios que transcurren en el clima y el paisaje. En
este trabajo se intenta indagar, mediante filogeografia comparada y paleomodelados, si los cambios en la
distribucién pasada en una planta hospedadora Prosopanche americana (Aristolochiaceae) han
provocado cambios demograficos y eventos divergentes en las poblaciones de sus coledpteros asociados:
Neopocadius nitiduloides (Nitidulidae) como polinizador e Hydnorobius hydnorae (Belidae) como
comensal. Dada esta triple interaccién especifica, se espera que existan patrones filogeograficos comunes
pero que a su vez, se observen sefiales especie-especificas segin el modo de interaccion mutualista vs.
comensal. Se realizé un modelado de nicho ecoldgico de P. americana y se establecieron regiones de
estabilidad climdtica durante el Cuaternario. Para ambos coledpteros se secuenciaron fragmentos
mitocondriales del citocromo b (18 localidades para H. hydnorae Nind: 89y 26 localidades Nind: 115 para
N. nitiduloides) cubriendo todo el rango de distribucién. Para cada especie se explord la estructura
genética a escala geografica mediante el andlisis espacial de la varianza molecular (SAMOVA). Se
calcularon los indices de diversidad genética. Se infirid la relacidn filogenética entre los haplotipos y con
sus grupos externos usando Inferencia Bayesiana (Bl) y Maxima probabilidad (ML). Se calcularon los Test
de Tajima (D) y Fu (F). Se utilizé un analisis mismatch para comparar las frecuencias observadas de las
diferencias pareadas con respecto a lo esperado bajo el modelo de expansién demografica. Los tiempos
de los eventos demograficos se estimaron mediante un analisis Bayesian Skyline Plot (BSP). Para inferir el
origen geografico de la expansién de linajes durante su diversificacién se aplicd un modelo de difusion
continua espacial (RRW).

Los resultados evidenciaron que las dreas de mayor estabilidad climdtica para P. americana
concuerdan con las dreas mas probables de origen de expansién de ambos coleépteros (Monte
Septentrional, entre los 30-322 Sur y 66°-672 Oeste) y que existe una mayor estructuracidon genética a
nivel geografico en el comensal que en el polinizador. Esto sugiere que los cambios durante el Cuaternario
afectaron la distribucion actual de la interaccidn y que esto repercutio en la dinamica poblacional de los
coledpteros. La diferencia entre los patrones filogeograficos observados podria atribuirse a las diferentes
maneras de relacionarse con la planta, ya que ésta tiene un efecto selectivo solo sobre el mutualista.
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Analisis filogenético en Pyrrochoroidea (Heteroptera, Pentatomomorpha) basado en secuencias de
ADN mitocondrial COI

Salanitro LB?, Chirino MG?

!Laboratorio de Entomologia Aplicada y Forense, Departamento de Ciencia y Tecnologia, UNQ. Bernal,
Buenos Aires .

2CONICET, Buenos Aires.

Lu-Salanitro@hotmail.com

Las chinches fitéfagas se encuentran entre los insectos que producen mayor daino econdmico en cultivos
a nivel mundial. Heteroptera estd conformado por siete infradrdenes y si bien las relaciones filogenéticas
no estan todavia resueltas, se considera a Pentatomomorpha (el segundo infraorden en nimero de
especies) como el mas distal y se hipotetiza que Cimicomorpha es su grupo hermano. Las relaciones
filogenéticas entre los grupos ha sido revisada varias veces y sus posiciones sistematicas han variado segun
diferentes criterios basados exclusivamente en caracteres morfoldgicos, por lo que la monofilia de
algunos grupos no ha podido ser confirmada.El objetivo de este trabajo fue realizar un analisis filogenético
entre los representantes de Pyrrochoroidea, la principal superfamilia de Pentatomomorpha, analizando
secuencias parciales de ADN mitocondrial de la citocromo oxidasa | (ADNm-COI). Diecinueve especies
pertenecientes a Nepomorpha (Belosotomatidae, Belostoma flumineum), Leptopodomorpha (Saldidae,
Saldula saltatoria), Cimicomorpha (Cimicomorpha, Cimex lectularius) y Pentatomomorpha (16 especies
de las superfamilias Pyrrochoroidea y una especie de Lygaeoidea) conformaron el grupo interno y Aphis
glycines (Hemiptera, Sternorrhyncha) y Frankliniella occidentalis (Thysanoptera, Terebrantia) el grupo
externo. Las secuencias de ADNm-COI fueron obtenidas del Genbank. Las secuencias fueron alineadas con
MUSCLE implementado por MEGA. Se construyd un alineamiento de 865 pb (incluyendo indels). El analisis
filogenético se llevd a cabo bajo el criterio de maxima verosimilitud con el modelo GTR+G usando el
método Neighbor-Joining y un remuestreo de “bootstrap” de 500 pseudoréplicas implementados en
MEGA 7. El arbol obtenido (Ln = -4532,95) confirmdé a Cimicomorpha como grupo hermano de
Pentatomomorpha. Sin embargo, Pentatomomorpha resulté parafilético debido a que Macrocheraia
grandis (Largidae) y Dysdercus koenigii (Pyrrochoridae), provenientes de India, se agruparon con
Nepomorpha. Las relaciones filogenéticas de 14 especies de Pentatomomorpha fueron resueltas
agrupandose a Largidae junto a Pyrrochoridae (Pyrrochoridea) conformando un clado con la superfamilia
Lygaeoidea (soporte de bootstrap de 98). Todas las especies de Largus (Largus fasciatus, L. rufipennis, L.
balteatus, L. californicus, L. davisi, L. obovatus), el género mas diverso, formaron un clado (bootstrap 94).
A partir de estos resultados preliminares, se destaca la importancia de usar otros marcadores moleculares
de herencia biparental para ayudar a resolver relaciones filogenéticas de grupos conflictivos como
Pentatomomorpha y de incorporar representantes de todas las superfamilias que componen este taxon.
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Caracterizacion y filogenia de los acaros del género Laelaps (Mesostigmata: Laelapidae) parasitos de
roedores sigmodontinos (Cricetidae) en la Cuenca del Plata, Argentina
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El género Laelaps incluye 25 especies descriptas exclusivamente sobre rasgos morfoldgicos, parasitas de
roedores sigmodontinos, cuyo grado de especificidad hospedatoria no esta esclarecido y sus relaciones
filogenéticas se desconocen. Nuestro objetivo fue caracterizar a los distintos morfotipos que incluyen los
Laelaps parasitos de sigmodontinos en la Cuenca del Plata (Argentina) y analizar las relaciones
filogenéticas entre estos, con el fin de contribuir al conocimiento de su especificidad como asi también de
las relaciones pardsito-hospedador. Se analizaron acaros colectados de roedores cricétidos en localidades
a lo largo de un gradiente geografico de 6 grados de latitud sur, incluyendo las especies de akodontinos
Scapteromys aquaticus y de orizominos Oligoryzomys nigripes, Oligoryzomys flavescens, Holochilus
vulpinus, Holochilus chacarius y Nectomys squamipes. Se extrajo ADN utilizando métodos no destructivos
en submuestras individuales de dcaros colectados de cada una de las especies hospedadoras, los cuales
estaban fijados en alcohol 96%. Se amplificaron fragmentos de genes ribosémicos (ITS1 y ITS2) y se
reconstruyd un arbol filogenético bayesiano (MrBayes v 3.2) a partir de las secuencias obtenidas.
Complementariamente, se estudié la morfologia y morfometria de los dcaros siguiendo técnicas
convencionales. La topologia del arbol obtenido mostré dos clados con buen soporte. Uno fue exclusivo
de los acaros parasitos de Oligoryzomys spp., con un subclado para Laelaps sp. nov. 1 (especifica de O.
flavescens) y Laelaps paulistanensis (especifica de O. nigripes); y otro subclado para Laelaps sp. nov. 2
(asociado a O. nigripes y O. flavescens). En el otro clado se reconocieron tres subclados, compuesto cada
uno de ellos por una especie distinta de Laelaps: Laelaps manguinhosi asociada a Holochilus vulpinus y a
H. chacarius; Laelaps sp. nov. 3 a Nectomys squamipes; y Laelaps sp. nov. 4 a Scapteromys aquaticus. Los
estudios morfoldgicos y morfométricos mostraron resultados coincidentes con los moleculares. Estas
evidencias permitieron identificar 6 especies de Laelaps, 2 de ellas previamente descriptas y 4 nuevas
para la ciencia, cuya especificidad se manifesté a nivel genérico o especifico del hospedador. Estos
patrones parasito-hospedador se mantuvieron a lo largo del gradiente geografico, aun cuando los
hospedadores se encontraban en simpatria. Caracterizaciones morfolégicas con un soporte genético
resultan novedosas para los acaros Laelapidae de Sudamérica. Estudios ulteriores permitiran conocer la
distancia filogenética entre estos ectoparasitos y compararla con la de sus hospedadores con el fin de
dilucidar si ocurrieron procesos coevolutivos.

102



Evolucion y filogenia en la superfamilia de las globinas. Secuencia, estructura y funcién
Schuster, Claudio David; Marti, Marcelo Adrian
Departamento de Quimica Bioldgica, Facultad de Ciencias Exactas y Naturales, UBA, Buenos Aires.

Las globinas constituyen una superfamilia de proteinas cuyos representantes mds tipicos son la
hemoglobina y mioglobina de mamiferos. No obstante, estas proteinas son ubicuas en el espectro de la
diversidad bioldgica y se encuentran presentes en practicamente todas las formas de vida tanto eucariotas
como procariotas.

En los ultimos veinte afios se han llevado a cabo multiples andlisis de secuencias y filogenéticos de
globinas. No obstante estos estudios siempre estuvieron limitados a ciertos grupos taxondmicos
(bacterias, algas, vertebrados, etc) o a ciertas familias especificas de globinas (Bac Globin, Protoglobin o
Globin). Teniendo en cuenta que ademas las bases de datos de secuencias proteicas como Uniprot han
crecido de manera espectacular en los ultimos afios fruto de los proyectos de secuenciacién masiva, es
preciso realizar una actualizacidn de las secuencias de globinas descubiertas y un andlisis filogenético que
sea abarcativo de toda la diversidad en todos los dominios de la vida.

El objetivo de este trabajo es realizar una mineria de datos y un analisis filogenético de cada familia de
globinas, asi como para toda la superfamilia. También se pretende obtener los logos de secuencia para
cada familia de globinas para analizar conservacion de residuos (especialmente aquellos del sitio activo)
y estudiar la distribucion por rama de los dominios acoplados a los dominios globinas en cada secuencia.
La mineria de datos se realizé utilizando el software HMMer sobre la base de datos Uniprot. Con las
secuencias obtenidas se realizaron MSAs mediante el programa MAFFT y los drboles filogenéticos se
computaron por maxima verosimilitud usando phyML. Los logos de secuencia se obtuvieron con
WeblLogo3.

Hasta el momento se obtuvieron por mineria de datos cerca de 40 mil secuencias de globinas, se
obtuvieron las filogenias y logos de las 3 familias de globinas y de toda la superfamilia. También se hizo
un estudio inicial cualitativo de la distribucion de dominios acoplados para una de las familias.

Nuestros resultados indican que las tres familias de globinas constituyen grupos monofiléticos. Sin
embargo, la clasificacién interna de dos de estas familias requiere una revisidn, dado que varios grupos
resultaron no ser monofiléticos. Los logos muestran conservacion en gran parte de los residuos que
intervienen en el sitio activo, lo cual es indicativo de su significancia en la funcién de la proteina. Para la
familia Protoglobin se observd una correspondencia entre grupos monofiléticos y los dominios que se
asocian en la secuencia al dominio globina, que implica que secuencias con una misma organizacién de
dominios comparten un origen comun.
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Diversidad de los ratones orejudos del complejo Phyllotis xanthopygus (Cricetidae, Phyllotini):
delimitando especies cripticas mediante la integracion de evidencias moleculares, citogenéticas y
morfoldgicas
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(5) Instituto de Biodiversidad Neotropical (IBN). CCT-CONICET Tucuman, Tucuman, Argentina.

El género Phyllotis (Cricetidae, Phyllotini) incluye al menos 20 especies de roedores sudamericanos de
tamafio pequefio a mediano, distribuidos principalmente en ambientes rocosos de la Regién Andina y
Neotropical. Los limites y contenidos de este taxén fueron revisados por varios autores, basandose tanto
en evidencias morfolégicas como moleculares. Sin embargo, existen pocos enfoques integradores,
sustentados sobre muestras grandes de individuos y amplia cobertura geografica. Trabajos previos,
basados principalmente en evidencias moleculares, sugieren que P. xanthopygus representa un complejo
de especies. Los propodsitos de este trabajo son: (i) delimitar las especies del complejo P. xanthopygus, y
(i) poner a prueba la congruencia entre evidencias morfoldgicas cuantitativas, moleculares vy
cromosomicas para poblaciones del centro y sur de Argentina. Para evaluar las relaciones filogenéticas
entre individuos e identificar los procesos responsables de la distribucidon geografica de la variacién
genética se analizaron secuencias de fragmentos de ADN mitocondrial (Cit-b) de 83 individuos a lo largo
de toda la distribucion de este taxén. Se calcularon las distancias genéticas y se realizaron analisis
filogenéticos basados en Mdxima Parsimonia y Maxima Verosimilitud. Los analisis citogenéticos se
realizaron con coloraciones convencionales y diferenciales. Para el andlisis morfolégico se emplearon
técnicas estadisticas multivariadas, incluyendo analisis de componentes principales y analisis
discriminantes de 17 medidas craneanas, tomadas sobre 340 individuos. Las poblaciones actualmente
asignadas a P. xanthopygus mostraron profundas divergencias genéticas (>8%), acompafiadas de una
significativa estructuracidn geogréfica. El cariotipo en general fue muy conservado (2n=38); sin embargo,
se detectaron diferencias en el nimero (FN=70-72) y caracteristicas de los brazos autosdémicos en algunos
especimenes del centro-oeste y norte de Argentina. Los individuos pertenecientes a distintas poblaciones
(correspondientes a 5 de los 8 clados identificados molecularmente) fueron notablemente homogéneos
en su morfologia craneana, excepto por aquellos correspondientes a las poblaciones aisladas de areas
serranas del centro y centro-este de Argentina, que se caracterizaron por poseer craneos mds grandes.
En lineas generales, los rasgos morfoldgicos cuantitativos no muestran la fuerte diferenciacion
evidenciada por el Cit-b y, mds moderadamente, en los cariotipicos. Nuestros resultados sugieren que P.
xanthopygus es un complejo de por lo menos ocho especies cripticas. Especulamos que la dependencia
de estos ratones por microambientes rocosos podria promover procesos de seleccién estabilizadora, que
favorecen la conservacion de nicho, y explicar la estasis morfolégica observada. Nuestros resultados
resaltan la importancia de integrar evidencias de distintas disciplinas para la delimitacion de unidades
taxondmicas y para una mejor comprension de la variabilidad y diferenciacion entre poblaciones en un
contexto evolutivo. (Parcialmente financiado por PIP-CONICET 0258 y PICT Agencia 3487).
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Variabilidad y estructura genética poblacional de Larrea divaricata (Zygophyllaceae)
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Larrea divaricata (Zygophyllaceae) es una especie dominante de las provincias fitogeograficas del Monte
y Chaquena, cada una representada por un ecotipo (variante morfoldgica localmente adaptada). La
especie es un arbusto lefioso de hasta 4 metros de altura, tiene hojas con 2 foliolos poco soldados y
divergentes y fruto pubescente. La especie tiene importancia ecolégica debido a que crece en ambientes
aridos, y econdmica por los multiples usos que se le da. El objetivo de este trabajo es conocer la
variabilidad y la estructura genética poblacional de L. divaricata en su rango de distribucidn. Se
coleccionaron muestras de hojas de 33 poblaciones y un total de 174 individuos. Se amplificd la region
completa del espaciador transcripto interno (ITS, ADN ribosomal). Las secuencias se alinearon utilizando
el programa MAFFT con los pardmetros estandar. El nimero de haplotipos y los indices de diversidad se
estimaron con los programas Arlequin y DNAsp. Se generd un red de haplotipos mediante el programa
Network utilizando el algoritmo Median-Joining y sus conexiones ambiguas se resolvieron mediante
criterios de analisis de secuencia, geograficos y de frecuencia. Finalmente, se generéd un mapa de
distribucién de haplotipos con el programa QGIS. Para determinar la estructura genética se utilizé un
analisis de la varianza molecular con el programa Arlequin. Se puso a prueba la hipétesis de estructuracion
geografica de acuerdo a tres grupos: Monte Septentrional, Monte Meridional, separados a los 352 de
latitud sur y la provincia fitogeografica Chaquefiia, delimitada hacia el este del Monte Septentrional a los
672 de longitud oeste. Se observd estructuracién geografica de acuerdo a las tres regiones; el 21,6% de la
variabilidad se observé entre los grupos y las diferencias inter e intra poblacionales explicaron el 8,9% y
el 69,5% de la variacién respectivamente (P< 0,001). Se observaron 23 haplotipos, de los cuales el H10 fue
el mas frecuente y mas ampliamente distribuido, seguido por el H3, H4 y H7. Se encontraron 7 haplotipos
exclusivos en el Chaco, 8 en el Monte meridional y 2 en el Monte septentrional. La mayor diversidad de
haplotipos se observé en las poblaciones del ecotipo chaqueio en el departamento de San Javier,
Cérdoba. Se observa alta variabilidad genética intraespecifica y alta estructuracion genética de sus
poblaciones, asociados con los ecotipos y las regiones geograficas propuestas.
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Genética de Poblaciones

Edad de maduracion sexual de las hembras en especies cactoéfilas de Drosophila

Bennardo L}, Kreiman L, Iglesias P!, Hasson E!, Mensch J}, Hurtado J*.
! Departamento de Ecologia Genética y Evolucién, FCEN, UBA.

Los sistemas de apareamiento dentro del género Drosophila han sido objeto de estudio desde principios
del siglo pasado. Entre los rasgos mads estudiados se encuentra el tiempo de maduracidn sexual de las
hembras, que en estas moscas es uno de los principales determinantes del tiempo generacional y de las
estrategias reproductivas. Las especies cactéfilas del grupo repleta constituyen modelos sumamente
utiles en biologia evolutiva, ecologia y comportamiento animal. Los dos subgrupos de especies mas
estudiados de este grupo son el complejo mulleri (especies oriundas de centro y norteamérica) y el
complejo buzzatii (especies oriundas de Sudamérica). Hasta ahora, la edad de maduracién sexual sélo era
conocida para especies del complejo mulleri, pero no habia sido determinada en especies del complejo
buzzatii. El objetivo de nuestro trabajo fue zanjar esta disparidad estimando la edad a partir de la cual las
hembras del complejo buzzatii aceptan aparear con machos maduros. Para ello, se realizaron ensayos en
seis especies del complejo buzzatii que consistieron en encuentros triadicos de veinte minutos entre dos
machos maduros (de siete dias de edad) contra hembras de edad variable (entre uno y siete dias). Estos
ensayos permitieron estudiar, en cada especie, la relacion entre la edad de las hembras y la tasa de
apareamiento, a partir de la cual se estimé la edad de maduracidn de las mismas. Con el fin de incluir
posibles efectos del ritmo circadiano, cada ensayo se realizd a la mafiana y se repitié a la tarde. Los
resultados muestran que la edad de maduracidn sexual de las hembras es homogénea entre especies del
cluster buzzatii: todas maduraron entre los tres y cuatro dias de edad, tal como lo hacen las hembras del
complejo mulleri (entre los tres y cinco dias de edad). No obstante, mientras no encontramos efectos del
ritmo circadiano para cinco de las seis especies evaluadas, para la restante, D. venezolana, |la tasa de
apareamiento resulté marcadamente menor a la tarde que a la mafiana, un fendmeno nunca reportado
en el grupo repleta. Con el objetivo de profundizar en estas conclusiones se pretende realizar nuevos
ensayos, esta vez con hembras maduras y machos de distintas edades.
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Cactofilia como especializacion en Drosophila: evaluacion de compromisos en los desempeios
asociados a la explotacion de multiples recursos
Bouzas S'?, Barbarich F**, Padré J°, Soto EM?, Carreira VP 2 & Soto IM*?

! Grupo de Biologia Integrativa de Sistemas Evolutivos (BISE). DEGE, Facultad de Ciencias Exactas y
Naturales, Universidad de Buenos Aires.

Z|nstituto de Ecologia, Genética y Evolucidn de Buenos Aires (IEGEBA — CONICET) FCEyN, UBA.

3 Laboratorio de Arquitecturas Andinas y Construccién con Tierra, Universidad Nacional de Jujuy. *Consejo
Nacional de Investigaciones Cientificas y Técnicas, Argentina. > Laboratorio
de Ecotono, INIBIOMA, CONICET- Universidad Nacional de Comahue.

La evolucién de las especializaciones es un tema central de la ecologia evolutiva. Los insectos fitéfagos
son un componente importante de las biotas terrestres y muestran una impresionante variedad de
especializaciones con la mayoria de las especies presentando dietas restringidas a pocas especies de
plantas. El principio de "Jack of all trades-master of none' (puede relacionarse con el dicho local “El que
mucho abarca poco aprieta”) establece que los genotipos con alto rendimiento en un hospedador tendran
un desempefio deficiente en otros por lo que se predice correlaciones negativas entre hospedadores -
recursos para el rendimiento de los genotipos, estableciendo asi el escenario para la evolucién de la
especializacion.

En este estudio, exploramos experimentalmente el desempefio de dos especies cactéfilas de Drosophila
(Drosophila buzzatii y Drosophila koepferae) en varias especies de cactus (cardones del género
Trichocereus y tunas del género Opuntia) incluyendo los especimenes presentes en la poblacién de origen
de las moscas. Estas moscas pertenecen a un grupo con antecedentes evolutivos e histéricos de cambios
de hospedador vy la bibliografia suele considerar a D. buzzatii como una generalista y a D. koepferae como
especialista en la explotacion de una especie de carddn (Trichocereus terschekii).

Para corroborar esto, evaluamos poblaciones naturales y cepas de laboratorio de ambas especies
seleccionadas para especializarse en explotar tejidos con altas concentraciones de defensas quimicas de
T. terschekii.

La cria en nuevos hospedadores de las descendientes de poblaciones naturales indefectiblemente afectd
de manera negativa los desempefios (menores viabilidades y tamafios corporales) siendo, el peor
desempefio, llamativamente registrado cuando las moscas se criaron en especimenes provenientes de
una poblacidn aléctona del cactus nativo. Respecto a las cepas especializadas, en D. buzzatii se observo
una interaccién cepa-cactus que no mostré D. koepferae. En D. buzzatii las cepas tuvieron desempefios
generales mas pobres que las lineas control (No sujeta al protocolo selectivo) mientras que en D.
koepferae los desempefios medias fueron iguales entre las lineas seleccionadas y el control. Estos
resultados indican dindmicas ecoldgicas y evolutivas muy diferentes entre las especies con D. buzzatii
presentando un patréon mas afin a las predicciones del principio Jack of all trades-master of none' y D.
koepferae mostrando desempefios mads robustos y consistentes. Estos resultados llevan a reconsiderar la
categorizacidn de especialista/generalista para este grupo de especies y establecer definiciones mas
precisas de la cactofilia como especializacion.
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Drosophila suzukii: variacion temporal y espacial de su actividad en un cultivo de ciruelas en Lujan, Bs.
As.

Cabrera F!, Fanara JJ!

1.Departamento de Ecologia, Genética y Evolucién. FCEN. UBA

Drosophila suzukii (Diptera: Drosophilidae), también conocida como Drosophila de las alas manchadas
(SWD), es una plaga de cultivos frutales altamente polifaga, originaria del sudeste de Asia, que se extendio
fuera de su area de distribucién nativa, llegando a casi todos los continentes en los ultimos 20 afios. Las
hembras de SWD tienen un ovipositor aserrado que les permite oviponer en frutas sanas y maduras antes
de la cosecha, provocando enormes pérdidas econémicas. Dada la reciente colonizacién de SWD en la
Argentina, exploramos la relacidn entre la actividad de las moscas adultas y la fenologia de los arboles de
ciruelainfestados durante la estacién de crecimiento, desde frutos verdes a fermentados en el suelo, para
detectar el momento del daiio potencial maximo. Para eso, recolectamos moscas adultas en dos sitios de
un campo de ciruelos perteneciente a la Universidad Nacional de Lujan, que difirieron en la cobertura de
los arboles y condiciones microclimaticas durante la estacion de crecimiento de los frutos. El muestreo se
realizéd bajo dos estrategias diferentes: captura viva y muerta. Ambos muestreos involucraron dos
tratamientos: dos cebos de fruta para la captura viva (durazno y banana) y dos colores de trampa para la
muerta (rojo y amarillo). Ademas, la captura viva se llevd a cabo en tres momentos diferentes del dia en
cada fecha de muestreo para determinar la variacioén diaria en la actividad de SWD. Nuestros resultados
muestran que las diferencias entre trampas (fruta y color) dentro de cada método de captura no fueron
significativas, aunque la proporcion de adultos de SWD capturados fue significativamente mayor para la
captura muerta. Detectamos una relacion fuerte entre el estado de los frutos hospedadores (inmaduro,
maduro y fermentado) y la cantidad de moscas capturadas usando ambos métodos. A escala diaria, la
maxima captura viva de adultos correspondié al final de la tarde (alrededor de las 6 PM)
independientemente del dia y cobertura arbérea. Finalmente, la zona de mayor cobertura arbdrea
presentd mayor cantidad de adultos sin importar la fecha. Este resultado sugiere que SWD tiene un
periodo de actividad contexto-dependiente, lo que podria ser Util para considerar estrategias de manejo
de plagas y mejorar el monitoreo de esta especie.
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Valor reproductivo de multiples puestas en la ratona comun, Troglodytes aedon

Carro Mariana & Fernandez Gustavo

Grupo de Investigacién en Ecofisiologia de Fauna Silvestre (GIEFAS), CCT Patagonia Norte-CONICET,
AUSMA, Universidad Nacional del Comahue, Neuquén.

La Ratona comun, Troglodytes aedon, es un pequefio paseriforme (12 g) que, en el sur templado, suele
realizar multiples puestas durante la estacion reproductiva. A priori, la realizacién de mds de una puesta
en una estacién reproductiva implica un aumento de su fecundidad. Sin embargo, el éxito reproductivo y
su valor adaptativo como estrategia reproductiva puede ser medida solamente a partir del nUmero de
descendientes que sobreviven para reproducirse. A partir de los datos obtenidos de un estudio sobre la
ecologia reproductiva de esta especie durante 14 afos (2004-2017) en la provincia de Buenos Aires,
evaluamos la contribucién de la realizacién de multiples puestas en términos de descendientes que han
sido reclutados en la poblacién reproductiva. Tanto adultos como pichones de esta poblacién han sido
marcados con anillos de aluminio numerados y plasticos de colores en combinaciones Unicas durante todo
el estudio. El reavistamiento de los individuos y la definicion de las parejas reproductoras/territorios nos
permitié entonces analizar el reclutamiento de juveniles. Durante los afios de estudio, la proporcion de
hembras que realizaron mas de una puesta reproductiva varié entre el 7y el 71 % (media + SE: 47.91 +
5.75). En total, 189 pichones marcados se incorporaron a la poblacién como adultos reproductivos
durante el estudio (134 machos y 54 hembras) sobre un total de 505 individuos reclutados (migrantes +
juveniles reclutados). De éstos, 161 fueron pichones producidos durante la primera nidada (14.60 % de
los pichones producidos en estas nidadas), mientras que sélo 28 fueron de la segunda (6.68 % de los
pichones producidos en estas nidadas). Los analisis muestran que la probabilidad de reclutamiento de los
pichones decrece con la fecha de inicio del nido en el que son producidos. Asimismo, éste no estuvo
relacionado con factores demograficos, ni tampoco fue afectado por el esfuerzo parental realizado
durante la temporada reproductiva. Los resultados preliminares muestran que las segundas nidadas
contribuyen a aumentar la probabilidad de dejar reclutas al afio siguiente en alrededor del 30 %. Este
beneficio puede explicar la existencia de las puestas multiples en esta especie a pesar de que falta explorar
el rol que pueden cumplir los pichones de cada nidada como animales dispersores.
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Clinas cromosdémicas, variacion molecular y fenotipica en la tucura del camalote Cornops aquaticum de
la mesopotamia argentina y su posible valor adaptativo

Colombo Pablo?; Zelarayan Ménica'; Remis Maria Isabel?

1 IEGEBA (CONICET), Argentina.

2 Lab. Genética de la Estructura Poblacional, Depto. Ecologia, Genética y Evolucion, F.C.E. y N., Universidad
Buenos Aires.

La tucura del camalote Cornops aquaticum (Acrididae: Orthoptera) se encuentra en ambientes de agua
dulce del nuevo mundo entre las latitudes 23° Ny 35° S. En el margen mas meridional de esta distribucion
hemos encontrado clinas latitudinales paralelas para tres fusiones céntricas (translocaciones
Robertsonianas) polimérficas, que se repiten a lo largo de los cursos medio y bajo del rio Parana y del
curso inferior del rio Uruguay. El andlisis de loci microsatélites en siete poblaciones situadas sobre el rio
Parana reveld que la diversidad genética esta negativamente correlacionada con la latitud y con las
frecuencias de las fusiones céntricas. Ese estudio demostré que dos poblaciones marginales meridionales
(zarate y Tigre) estan mas diferenciadas mientras que las poblaciones del curso medio son genéticamente
similares, exhiben mayores valores de diversidad poblacional y son altamente polimdrficas desde el punto
de vista cromosdmico. En la presente contribucién analizamos la variacion en el tamafio corporal de
individuos provenientes de 12 poblaciones situadas a lo largo de los rios Parana y Uruguay y su posible
asociacion con variables geograficas/climaticas y con el cariotipo estudiado previamente. Ademas, con el
propdsito de evaluar la importancia relativa de los efectos selectivos sobre la variacién fenotipica, se
analizan conjuntamente los patrones de variacion fenotipica y genotipica basados en los loci
microsatélites estudiados. El andlisis conjunto cromosémico y fenotipico realizado en el presente estudio
demostré que las fusiones polimdrficas estdn asociadas con un mayor tamafio corporal y que sus
frecuencias medias por poblacion estan correlacionadas positivamente con la temperatura. Ademas, el
estudio de la variacion morfométrica en las poblaciones situadas sobre las margenes de ambos rios reveld
una reduccidn del tamafio corporal en ambos sexos a medida que se incrementa la latitud y disminuyen
la temperatura maxima y las precipitaciones. En general, se verifica que la diferenciacién para todos los
rasgos morfométricos (Pst) es significativamente mayor que la diferenciacion molecular (Fst). La
correlacién inversa de la frecuencia de las fusiones con la temperatura indicaria que estos polimorfismos
cromosémicos pueden estar relacionados a la mayor tolerancia de climas mas frios en esta especie
originalmente tropical. Del mismo modo los patrones clinales de variacion fenotipica son consistentes con
seleccidn direccional que favorece diferencias en el tamafio corporal relacionadas tanto con el ambiente
como con el cariotipo.
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Wolbachia en baja densidad es incapaz de manipular la reproducciéon en gorgojos de la tribu
Naupactini

da Cruz Cabral, L.}, Fernandez Goya, L.}, Lanteri, A.2, Confalonieri, V., Piccinali, R.%, Rodriguero, M.}
YInstituto de Ecologia, Genética y Evolucion de Buenos Aires (UBA-CONICET)/Departamento de Ecologia,
Genética y Evolucidn, Facultad de Ciencias Exactas y Naturales, Universidad de Buenos Aires, Argentina.
2Division Entomologia, Museo de La Plata, Facultad de Ciencias Naturales y Museo, Universidad Nacional
de La Plata-CONICET, Argentina.

La tribu Naupactini contiene mas de 500 especies distribuidas principalmente en Centro y Sudamérica. En
Argentina, ejemplares de los géneros Naupactus y Pantomorus afectan diversos cultivos causando
pérdidas econdmicas debido al dafio ocasionado en hojas y raices. Algunas especies de este grupo se
reproducen partenogenéticamente (e.g. N. cervinus, P. postfasciatus). Este modo reproductivo guarda
una relaciéon causal con la bacteria intracelular obligada Wolbachia pipientis, que es capaz de inducir
alteraciones reproductivas en sus hospedadores. Un experimento de cura con antibidticos sugirié la
existencia de un umbral en la carga bacteriana que determinaria la induccidn del fenotipo
partenogenético. Esta hipdtesis fue contrastada mediante ensayos con PCR en tiempo real para
cuantificar la carga bacteriana. Al utilizar un individuo de una especie de reproduccién sexual como control
negativo se detectd una carga bacteriana baja. El objetivo de este trabajo es relevar la presencia de
Wolbachia en distintas poblaciones de dos especies de reproduccion sexual muy frecuentes de la tribu
Naupactini, N. xanthographus y N. dissimulator.

Se analizaron machos y hembras de 14 poblaciones de N. xanthographus y 8 poblaciones de N.
dissimulator de distintas regiones de Argentina y Brasil. Se realizd6 la extraccion de ADN vy las
amplificaciones de regiones especificas de Wolbachia y para la secuencia 16SrDNA utilizando cebadores
universales para Eubacterias. Ademas, se realizd la cuantificacion de los niveles de Wolbachia mediante
PCR en tiempo real y la tipificacién de las cepas mediante clonado y secuenciacién utilizando el sistema
de tipificacion estandar para Wolbachia.

Los resultados de PCR convencional mostraron que 7/8 poblaciones de N. dissimulator y 8/14 poblaciones
de N. xanthographus se encuentran infectadas con Wolbachia. En todos los casos, la banda observada en
el gel de agarosa fue muy tenue. La cepa fue identificada como wNaul, la misma que induce
partenogénesis en P. postfasciatus. La baja concentracion de Wolbachia fue confirmada por PCR en
tiempo real, detectandose una diferencia de 10 Ct entre las especies sexuales y las partenogenéticas (N.
cervinus y P. postfasciatus). Finalmente, la amplificacidon del fragmento bacteriano 16SrDNA reveld la
presencia de una banda intensa para ambas especies sexuales, que podria corresponder a otra/s
bacteria/s.

Estos resultados refuerzan la hipétesis de la existencia de una carga bacteriana minima necesaria para
inducir el fenotipo partenogenético (umbral). Ademas, sugiere la presencia de otras bacterias en especies
sexuales que compiten con Wolbachia, manteniéndola en niveles bajos. Futuros estudios de
secuenciacién masiva del fragmento 16SrDNA permitirdn comprobar estas hipétesis.
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Plasticidad metabdlica de Aegla uruguayana (Decapoda: Anomura) en diferentes condiciones
ambientales

Diawol, V.P ¥; Negro, C.L. *); Musin, G.E™; Collins, P.A *?; Giri, F. +3

(1) Instituto Nacional de Limnologia (CONICET-UNL), Sta. Fe, Argentina;

(2) Escuela Superior de Sanidad, FBCB (UNL), Sta. Fe, Argentina; (3) FHUC (UNL), Sta. Fe, Argentina.

El metabolismo es la caracteristica bioldgica fundamental que vincula a los organismos con su entorno y
entre si. En los decapodos, este rasgo fisioldgico puede verse afectado por factores ecoldgicos, bioldgicos,
geograficos y antropogénicos, entre otros. El objetivo del trabajo fue evaluar la presencia de plasticidad
fenotipica mediante el estudio de la respuesta metabdlica del cangrejo de agua dulce de distribucién
subtropical Aegla uruguayana, en diferentes condiciones ambientales a través de un gradiente latitudinal.
En el presente trabajo se utilizaron especimenes provenientes de tres sitios; Entre Rios (n= 25), Santa Fe
(n=12) y Cérdoba (n= 27) (Argentina). Los cangrejos se utilizaron para evaluar el consumo de oxigeno en
su entorno natural y luego, en laboratorio (bajo dos condiciones de temperatura experimentales). Los
cangrejos adultos de ambos sexos se incubaron individualmente en camaras respirométricas. El oxigeno
disuelto, en cada camara, se midid antes de introducir a cada organismo y luego a las 3 hs de colocado en
la cdmara. Se observd la dependencia entre el peso y el sitio de muestreo (pH y temperatura) y el sexo de
los cangrejos. La tasa metabdlica fue directamente proporcional a la temperatura e inversamente
proporcional al pH, la conductividad y los sdlidos disueltos. El consumo de oxigeno fue estadisticamente
significativo entre los ambientes muestreados (p<0,05). Los cangrejos de cada sitio presentaron un
cambio significativo en su metabolismo cuando estuvieron expuestos a las condiciones de laboratorio
(p<0,05). No hubo diferencias estadisticamente significativas entre los sexos respecto al consumo de
oxigeno en ninguna de las poblaciones (p> 0,05). En condiciones comunes de laboratorio, el consumo de
oxigeno de los cangrejos de los tres sitios no reveld diferencias significativas (p> 0,05). Los resultados de
este estudio sugieren la existencia de plasticidad fenotipica en A. uruguayana asociada a la temperatura.
Los ejemplares de esta especie se encuentran en una variedad de ambientes con diferentes condiciones
abidticas y bidticas, pudiendo ser la plasticidad fenotipica una adaptacidn de la especie.
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Sin infeccion, no hay reproduccion: la viabilidad larvaria del gorgojo Pantomorus postfasciatus depende
de un umbral de densidad de Wolbachia pipientis

Fernandez Goya, L.}, Scannapieco, A.%3, Confalonieri V.1, Rodriguero, M.

!Departamento de Ecologia, Genética y Evolucidn, Facultad de Ciencias Exactas y Naturales, Universidad
de Buenos Aires - IEGEBA (CONICET-UBA).

2Laboratorio de Genética de Insectos de Importancia Econdmica, Instituto de Genética 'Ewald A.

Favret', CICVyA, Instituto Nacional de Tecnologia Agropecuaria (INTA), Hurlingham, Buenos Aires.
3Consejo Nacional de Investigaciones Cientificas y Técnicas, Ministerio de Ciencia, Tecnologia e Innovacion
Productiva, Argentina.

Pantomorus postfasciatus presenta un sistema reproductivo mixto relacionado con la bacteria Wolbachia:
las poblaciones unisexuales se encuentran infectadas con la bacteria, mientras los individuos sexuales
estan libres de infeccién. Se presume la existencia de un umbral bacteriano para la induccién de ciertas
alteraciones reproductivas. Para poner a prueba esta hipétesis en relacién a la partenogénesis se midio el
efecto temporal de un tratamiento con antibidtico sobre la viabilidad embrionaria. Posteriormente se
estudiard la variacion temporal de la densidad bacteriana para identificar el valor umbral.

Se colectaron hembras partenogenéticas de P. postfasciatus en CABA durante el verano de 2019 y se

realizaron dos réplicas del experimento (Ntotal=136). Se distribuyeron las hembras individualmente y se
administraron hojas de Ruellia simplex previamente sumergidas en una solucién de tetraciclina 2,5 mg/ml
a la mitad de las hembras y hojas previamente sumergidas en agua destilada al resto (grupo Tratamiento
y grupo Control respectivamente; N=86). Cada dos dias: i) se removieron las hojas y se administro
nuevamente el tratamiento correspondiente, y ii) se colectaron los huevos de cada hembra, colocandolos
en placas de Petri individuales. Todas las placas fueron llevadas a una cdmara que mantuvo la humedad,
temperatura y fotoperiodo constantes hasta la emergencia larval (ca. 3 semanas), luego de lo cual se
contabilizd la proporcién de huevos viables de cada postura.

La cantidad de huevos por postura y la viabilidad de los mismos fueron modeladas independientemente
utilizando modelos lineales generalizados mixtos (GLMMs) en el paquete R. En ambos casos se considerd
Tiempo, Tratamiento e interaccién entre ambos como factores fijos y Hembra, Poblacién y Experimento
como factores aleatorios.

No se encontraron efectos significativos de los factores fijos sobre el tamafio de la postura, pero si se
encontré un efecto significativo de la interaccién Tiempo:Tratamiento sobre la viabilidad de los huevos
(p<0,001). Estos resultados indican que, por un lado, ni el tiempo ni la administracion del antibidtico
repercuten sobre el tamafio promedio de postura (19,26 huevos) y, por otro lado, a medida que aumenta
el tiempo de administraciéon del antibidtico, la viabilidad se reduce progresivamente hasta hacerse nula a
partir del dia 13 y hasta el final del experimento.

Nuestros resultados sugieren que una minima densidad de Wolbachia es esencial para la emergencia
larvaria de P. postfaciatus. Resta estudiar la evolucion temporal de la densidad bacteriana mediante PCR
en tiempo reala fin de cuantificar el umbral de carga bacteriana necesario para inducir el fenotipo
partenogenético.
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La diversidad genética mitocondrial del insecto invasor Zaprionus indianus revela multiples
introducciones independientes en el extremo sur del continente americano

Fernandez Goya L., Imberti M., Fanara J. J., Rodriguero, M., Lavagnino N.J.

Departamento de Ecologia, Genética y Evolucion, Facultad de Ciencias Exactas y Naturales, Universidad
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Zaprionus indianus Gupta (1970) es un drosofilido originario de la regién Afrotropical que en los ultimos
veinte afios ha invadido y colonizado el continente americano a partir de su introduccién en Brasil.
Estudios previos realizados con muestras provenientes de Asia y del continente americano sostienen la
existencia de dos radiaciones independientes para la especie: desde Africa del Este hacia el Oriente (Asia),
y mas recientemente hacia el Oeste (América) a través del Atlantico. El objetivo del presente trabajo es
describir la diversidad genética de poblaciones de Z. indianus del extremo sur de su distribucidn en el
continente americano (norte argentino) y estimar el nimero de introducciones independientes de esta
especie en nuestro pais.

La colecta de individuos se realizé en febrero de 2009 mediante trampas o directamente desde frutos en
descomposicidn de la zona empleando redes entomolégicas. Los individuos se conservaron en etanol
100% al momento de la captura y a -202C al llegar al laboratorio. Se extrajo el ADN de cada individuo y se
amplificé la segunda subunidad de la enzima mitocondrial citocromo oxidasa (COIl). Se incluyeron
secuencias provenientes de otras regiones obtenidas de la base de datos GenBank a fin de identificar la
poblacién fuente. A partir del alineamiento de 197 secuencias se obtuvieron una red de haplotipos y varias
estimaciones de la variabilidad genética.

Se observaron seis haplotipos y once sitios segregantes, cuatro de los cuales son mutaciones Unicas
(singletons). La diversidad haplotipica (0,528) se encuentra dentro de los parametros reportados para la
especie en poblaciones africanas y de la India, mientras que la diversidad nucleotidica resultdé ser
intermedia al compararla con dichas poblaciones (0,00510). De los seis haplotipos, los dos mas frecuentes
se hallan separados por seis pasos mutacionales y estan ampliamente distribuidos en la zona de estudio,
mientras que los restantes provienen de diferentes localidades y derivan de uno de los haplotipos de
mayor frecuencia por un Unico paso mutacional. Este resultado podria ser el indicio de una expansion
poblacional de la poblacidon africana, o bien podria indicar la transposicidon de secuencias mitocondriales
al genoma nuclear (conocidas como “NuMts”, “Nuclear Mitochondrial DNA segments”). Los haplotipos
presentes en altas frecuencias en poblaciones del norte argentino se comparten con poblaciones
brasilefias y derivan de haplotipos altamente extendidos en el continente africano. Nuestros resultados
nos permiten establecer que en Argentina pueden contabilizarse entre 2-6 introducciones independientes
de Z. indianus.
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Un nuevo sistema pardsito hospedador: costos del parasitismo de una mosca nativa (Philornis sp.)
neotropical sobre pichones de un ave invasora, el estornino pinto (Sturnus vulgaris)
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Cuando una especie es introducida en una nueva area geografica, los individuos pueden beneficiarse por
la pérdida de enemigos naturales que poseian en su distribucidn original, dando como resultado un gran
crecimiento poblacional. Sin embargo, la presencia de nuevos enemigos con quienes la especie invasora
no compartié una historia de coevolucién, podria tener un impacto negativo y actuar como un freno del
proceso de colonizacion. El estornino pinto (Sturnus vulgaris), originario de Europa, es una de las 100
especies invasoras mas exitosas del mundo. En Argentina, sus poblaciones estan en continuo crecimiento
y expansién desde que fue introducida en la década del 80. Recientemente, se ha observado que sus crias
son parasitadas, en alta intensidad y prevalencia, por la mosca Neotropical Philornis spp. (Muscidae). Las
larvas de Philornis crecen subcutdneamente en los pichones, alimentdndose de sangre y fluidos. En
especies de aves filopatricas con la mosca, se han descripto efectos negativos del parasitismo sobre Ia
respuesta inmune, el crecimiento y la supervivencia de los pichones. Sin embargo, el estornino pinto no
habia interactuado con el parasito antes de su llegada a la Argentina. El objetivo de este trabajo fue
evaluar el efecto de Philornis sp. sobre variables hematoldgicas, inmunolégicas y estructurales de
pichones del estornino pinto. Para ello, se monitorearon 16 nidos en la Estacién de Cria de Animales
Silvestres, Berazategui (34°50’N, 58°06’W) durante la estacion reproductiva de 2012-13 (septiembre-
enero). A los 4-8 dias desde la eclosidn, los pichones (n=45) fueron pesados, medidos e inspeccionados
para detectar la presencia de larvas. Ademas, se les extrajo sangre para realizar ensayos hematoldgicos e
inmunoldgicos. El parasitismo de Philornis sp. tuvo un efecto negativo en el tamafio del tarso, culmen y
ala de los pichones, pero no influyd significativamente sobre su peso y condicidn fisica. Por otro lado, los
pichones parasitados mostraron un menor hematocrito e inmunidad celular (conteos leucocitarios), pero
su inmunidad humoral (anticuerpos naturales) no se vio afectada. Las alteraciones observadas sugieren
un deterioro en el crecimiento estructural y el estado de salud general e inmunitario de los pichones de
estornino pinto parasitados por Philornis. Este trabajo muestra el efecto de un posible agente de control
local sobre una especie invasora con gran potencial de expansién. Ademads, el nuevo sistema Philornis-
estornino pinto podria servir como experimento natural para futuros estudios que analicen la dindmica
coevolutiva entre un parasito nativo y una especie exética.
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El vuelo en Drosophila y su relacién con la morfologia

Flaibani N*?, Fanara JJ*2, Carreira VP12,
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El desempefio en el vuelo (DV) de los insectos depende de diversos caracteres morfoldgicos vy fisiologicos
gue interactuan con variables ambientales. A pesar de la importancia adaptativa del DV, son escasos los
estudios que analizaron su relacién con distintos caracteres morfoldgicos. Entre los propuestos como
importantes para el DV se encuentran el largo de térax (LT), el largo de ala (LA), el ancho de ala (AA), el
area del ala (ArA, estimado como LA x AA), el wing loading (WL, relacidn entre peso corporal y tamafio del
ala, estimado como LT/ArA) y el wing aspect (WA, relacién entre el largo y ancho del ala). Se ha postulado
gue menores valores de WLy mayores de WA constituyen adaptaciones al vuelo porque permitirian una
mayor sustentacién a bajas temperaturas al aumentar la superficie alar en relacién al tamafio corporal. El
objetivo del trabajo fue estudiar la relacidén entre diversos caracteres morfoldgicos y su relacién con el
vuelo en dos especies hermanas del género Drosophila, D. melanogaster y D. simulans, en condiciones
estandares (25°Cy 1 atm).

El estudio se realizé con stocks de ambas especies provenientes de la misma localidad (San Agustin de
Valle Fértil, San Juan, Argentina). Se utilizaron 25 individuos para cada combinacién de especie y sexo
(virgenes) que se obtuvieron bajo condiciones controladas de cria (25°C y 1 atm). A cada individuo se le
registro como DV la proporcién de tiempo en vuelo en 3 minutos de experimento, y las variables
morfolégicas: LA, AA, LT, ArA, WLy WA. El DV fue analizado en funcidn de los factores especie y sexo e
individualmente para cada variable morfolégica mediante modelos lineales generalizados mixtos.

Se observé una relacion negativa entre cada variable morfoldgica y el vuelo, asi como una relacién positiva
entre este y el WL. Se detectd una mayor proporcién de tiempo en vuelo en D. simulans.

Los resultados de las correlaciones indicarian que individuos de menor tamafio tendrian mayores tiempos
de vuelo que individuos de mayor tamafio, coincidiendo con el mayor DV observado en D. simulans. El WL
por su parte, mostro un patron opuesto al esperado ya que los individuos con mayores valores
presentaron un mejor desempeno. Si bien este estudio se concentré en una Unica temperatura, futuros
trabajos con diferentes temperaturas pueden aportar evidencia sobre si esta relacién entre el vuelo y el
WL varia con las condiciones ambientales.
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Historia de una invasidn: Nicotiana glauca Graham
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Las invasiones por plantas representan una de las principales amenazas para los ecosistemas naturales.
La diversidad y los cambios en la estructura genética espacial en el rango invadido son factores claves para
determinar la capacidad invasora y el potencial evolutivo de una especie. Altos niveles de diversidad
genética en areas invadidas podrian reflejar multiples introducciones provenientes de varias regiones del
rango nativo, mientras que una baja variabilidad genética podria ser resultado del efecto fundador a partir
de pocos genotipos con amplio rango de tolerancia fisioldgica y plasticidad fenotipica. Entonces, la
variabilidad genética de las poblaciones invasoras seria producto de la diversidad genética preexistente
en el rango nativo y/o la cantidad de fuentes de introduccion.

Aproximaciones filogeograficas utilizando marcadores neutrales permiten rastrear posibles rutas de
invasion, estimar el numero de introducciones y comparar la variabilidad genética entre poblaciones
fuente e invasoras. Esta informacién ayudaria a determinar la importancia relativa de la deriva y el flujo
genético sobre el proceso de invasidn y su condicionamiento sobre la respuesta a la seleccidén en las areas
invadidas.

Nicotiana glauca R. Graham (Solanaceae) es una planta arbustiva ornitéfila nativa de Sudamérica, que ha
invadido regiones aridas y semidridas de todo el mundo. Con el objetivo de comparar la diversidad
genética y la estructuracion espacial de N. glauca en el rango nativo e invadido e identificar las posibles
poblaciones fuente, estudiamos 34 poblaciones (Nin¢= 237) a lo largo de su rango nativo y 28 poblaciones
introducidas (Ning=178), utilizando dos marcadores de ADN cloroplastidial. Construimos redes de
haplotipos, arboles filogenéticos, estimamos tiempos de divergencia y comparamos distintos indices de
diversidad genética entre y dentro de las areas nativas e invadidas. Encontramos alta diversidad
haplotidica en la regién nativa, 17 haplotipos agrupados en tres linajes bien diferenciados en términos
genéticos pero distribuidos en simpatria, sugiriendo posible contacto secundario. Observamos un linaje
mas antiguo que se separa hace
4,3 millones de anos y dos linajes que divergen mas recientemente hace 2,7 millones de afios. Por el
contrario, en el rango invadido encontramos un Unico haplotipo en todo el mundo y en consecuencia
niveles drasticamente mas bajos de estructuracidn y diversidad genética. Estos cambios de diversidad y
estructuracion genética entre el rango nativo e invadido sugieren que las poblaciones introducidas
comparten un origen comun presente en la region nativa y que posiblemente pocas variables genéticas
fueron particularmente exitosas durante la invasidn, sin limitar su tolerancia para establecerse en nuevos
ambientes.
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Divergencia simpatrica versus alopatrica: barreras al flujo génico intraespecifico e interespecifico en
tres especies del género Nothofagus (N. pumilio, N. antarctica Y N. dombeyi)
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La diferenciacion simpatrica, bajo flujo génico, requiere el surgimiento de alglin tipo de barrera
reproductiva. En ambientes heterogéneos, la especializacidén ecoldgica es un mecanismo que puede
permitir la diferenciacidn simpdtrica. La diferenciacion alopatrica, por el contrario, permite la acumulacién
de diferencias neutrales: incluso cuando se sostiene durante periodos prolongados, el aislamiento
alopatrico puede finalizar sin generar barreras de aislamiento intrinsecas. El complejo de especies
simpatricas y/o parapatricas Nothofagus pumilio, N. antarctica y N. dombeyi es un buen modelo para
contrastar estos dos escenarios de divergencia. Estas especies lefiosas de Patagonia comparten un
quiebre filogeografico profundo y antiguo que separa dos clados (filogrupos) ubicados al Norte y Sur de
la zona comprendida entre los lagos Puelo y Rivadavia, provincia de Chubut. Su datacién filogenética
calibrada mediante fdsiles permitié asociarlo a ingresiones marinas duraderas y contempordaneas a la
divergencia del subgénero. En la actualidad, las especies y los filogrupos coexisten en simpatria en varios
sitios. Nuestro objetivo fue analizar mediante marcadores moleculares SNP (Polimorfismos de Nucleétido
Simple) procesos de divergencia simpatrica entre especies (adaptativa) o alopatrica entre filogrupos
(neutral). Mediante técnicas de Genotipado Por Secuenciacién (GBS, Genotyping By Sequencing), se
identificaron mds de 8000 SNPs compartidos por las tres especies. La identificacién de SNPs asociados a
los fenotipos “especie” y “filogrupo” se realizé usando modelos lineales mixtos (Tassel V 5.2.52) y analisis
de componentes principales (adegenet V 2.1.1) para verificar los agrupamientos propuestos. La
divergencia entre y dentro de especies se estimé mediante estadisticos F usando tres conjuntos de SNPs:
asociados a especies, asociados a filogrupos o no asociados. Mediante un analisis de BLASTX, se
identificaron los genes bajo seleccién (e-value <102 y mas del 90% de identidad). Los marcadores
neutrales indicaron flujo génico muy alto entre filogrupos Norte y Sur (Fsr<0.0152). Por el contrario, los
marcadores potencialmente adaptativos asociados a filogrupos mostraron un grado de aislamiento
notoriamente alto (0.45<Fs1<0.8), especialmente si se compara con el aislamiento registrado entre las tres
especies (Fs=0.52), estimado a partir de todos los SNPs. El analisis BLAST mostré que la mitad de los SNPs
asociados a filogrupos pertenecen a regiones codificantes del genoma. En conjunto, los resultados
muestran que el aislamiento alopdtrico prolongado entre filogrupos no logrd limitar el flujo génico
neutral, que se restablecié luego del contacto secundario. Por ultimo, la divergencia simpatrica, mediante
la adaptacion local, ha favorecido el surgimiento de barreras reproductivas intrinsecas, con base genética,
entre las especies estudiadas.
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Analisis cromosdmico en especies del género Zoniopoda Stal, 1873 (Orthoptera, Acridoidea,
Romaleidae): detalles ultraestructurales, composicion heterocromatica y sus implicancias evolutivas
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En los Orthoptera, las especies de tucuras de antenas cortas (Acridoidea) fueron extensamente estudiadas
desde la citogenética, observandose un patrén homogéneo en cuanto al nimero (2n), morfologia
(t=telocéntrico) y sistema cromosémico de determinacidon sexual (SCDS). En este sentido, dicha
uniformidad cariotipica dificulta determinar homologias y hace que este enfoque haya quedado relegado
a descripciones y notas aisladas. Los datos mds relevantes surgen del estudio de grupos que concentran
casos extraordinarios, destacandose los reordenamientos cromosomicos (RCs) en estado polimorfico o
como diferencias establecidas (i.e. Melanoplinae Sudamericanos). Romaleidae sigue el mencionado
patrén de estabilidad cromosdémica, sin embargo, se propuso que el grado de diferenciacién entre
especies del mismo género (e.g. Chromacris speciosa y C. nuptialis), podria deberse a variaciones en la
composicion, distribucién y nimero de bloques hererocromaticos. Bajo este marco, el género Zoniopoda
brinda la oportunidad de testar la extensién del patrén observado en otros romaleidos, asi como su
alcance a un nivel taxonémico, ya que son escasos los estudios detallados e inclusivos. De este modo,
estudiamos representantes de los grupos de especies Zoniopoda iheringi y Zoniopoda tarsata, mediante
técnicas de tincion clasica y diferencial, asi también como con fluorocromos especificos. Las especies
analizadas del género (i.e. Z. hempeli, Z. tarsata, Z. serrana, Z. omnicolor) presentaron un 2n=237/24%,
todos cromosomas telocéntricos, y un SCDS del tipo XO5/XX®. Zoniopoda iheringi se desvid de esta norma,
presentando un 2n=226/22%2 y un SCDS neo-XnY: Recuperamos patrones de distribucion de la
heterocromatina coincidentes entre Z. hempeli y Z. iheringi, con bloques en posicion distal, intersticial y
proximal en cromosomas del grupo “L” y “M”. Zoniopoda tarsata mostré un patron contrastante con
respecto a las restantes especies analizadas. Proponemos una hipdtesis que explicaria la formacién del
SCDS en Z. iheringi utilizando marcadores citogenéticos. El genero Zoniopoda constituye un grupo
altamente diversificado en Sudamérica. A nivel citogenético, la diversidad cariotipica se encontraria
reflejada en la variabilidad interespecifica en cuanto a la distribucidn de la heterocromatina, determinado
a partir del abordaje aplicado en este trabajo. Esto indica la existencia de una compleja dindmica del ADN
repetitivo y una organizacidon gendmica intrincada en estos linajes, lo que rechaza la propuesta previa de
estabilidad cromosémica para el grupo. El analisis de nuestros resultados, en conjunto a una hipétesis
filogenética y biogeografica recientemente propuesta, permiten discutir desde una perspectiva
multienfoque la biologia de Zoniopoda.
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Filogeografia del cangrejo aéglido Aegla scamosa (Crustacea. Decapoda. Anomura)
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La filogeografia es una herramienta que puede ayudar a determinar el origen y radiacién de las especies.
Esto es de gran importancia en grupos en los que se desconocen o existe controversia sobre las causas de
la diversificacidn, como es el caso de los crustidceos aéglidos. Aegla scamosa es una especie de aéglido
que segun la bibliografia habita la cuenca del Rio Colorado en Argentina (Mendoza, rios San Juan,
Uspallata, Villa, El Infiernillo, Arroyos de Aguas Negras). En este trabajo se propone determinar si la
distribucién de los cangrejos en los rios o las cuencas hidroldgicas tiene influencia sobre la estructura
genética en la especie. Se recolectaron especimenes de arroyos de 5 cuencas diferentes (Jachal, San Juan,
Mendoza, Desaguadero y Tunuyan) que incluyen toda el area de distribucién conocida de la especie. Se
extrajo ADN de 190 muestras en total. Se amplificé un fragmento de genoma mitocondrial (COIl) y uno de
genoma nuclear (EFal). Se obtuvieron 127 secuencias de un fragmento del factor de elongacion nuclear
alfa 1 de un tamafio de 217 pb y 95 secuencias de un fragmento del gen mitocondrial Citocromo Oxidasa
Il de 435 pb. El nimero de haplotipos fue de 30 y 11 para COIl y EFal, respectivamente y la diversidad
haplotipica fue de 0.923 y 0.845 para COIll y EFal, respectivamente. Seguin el AMOVA realizado existe
estructura genética entre las cuencas bajo estudio, pero la estructura muestra patrones diferentes
dependiendo del marcador que se utiliza. El porcentaje de varianza fue entre 14 y 51% dependiendo de
la cuenca y del marcador, con valores p menores a 0.05 (excepto en la comparacién de Jachal y San Juan
para COIl; y Tunuyan y Desaguadero para EFal) Estas diferencias entre marcadores pueden deberse a las
diferentes tasas de evolucién de los genomas mitocondrial y nuclear. Las poblaciones de las diferentes
cuencas podrian estar sufriendo una disminucidn del flujo génico explicada por el aislamiento geografico
entre ellas y la imposibilidad de estos organismos de migrar grandes distancias para reproducirse.
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Las aves parasitas de cria obligadas depositan sus huevos en nidos de individuos de otras especies
(hospedadores) que proveen todo el cuidado parental a las crias parasitas, a expensas de su propio éxito
reproductivo. Uno de los principales costos reproductivos que sufren los hospedadores es la remocién o
dafio de huevos causado por las hembras pardsitas cuando visitan los nidos. Esto puede favorecer
adaptaciones en las poblaciones hospedadoras que prevengan o reduzcan la pérdida de huevos. El musico
(Agelaioides badius), principal hospedador del tordo pico corto (Molothrus rufoaxillaris), presenta un
comportamiento que consiste en sentarse firmemente en el nido durante la etapa de puesta, lo que
podria ser una defensa frente al picoteo y puncién de sus huevos por parte de las hembras parasitas. El
objetivo de este trabajo fue evaluar esta hipodtesis, estudiando cdmo se relaciona este comportamiento
con el riesgo de parasitismo y su posible valor adaptativo en prevenir la pérdida de huevos. El estudio se
realizé en la Reserva El Destino (Magdalena, Pcia. de Buenos Aires) durante la temporada reproductiva
2017-2018. Se monitorearon nidos de musico y se realizaron filmaciones diarias de los nidos en forma
continua entre las 4:00 y 18:00 hs durante la etapa de puesta para registrar el comportamiento de
atencién del nido del musico y las visitas de tordo pico corto. Los nidos fueron revisados diariamente para
registrar el nimero de huevos parasitos puestos y la presencia de punciones y/o desaparicién de huevos
del hospedador. Observamos que las visitas de tordo pico corto (n = 20 visitas en 8 nidos) estuvieron
concentradas en una estrecha ventana temporal antes del amanecer. No se encontrd una asociacién clara
entre la proporcién de tiempo atendiendo el nido y la ventana temporal del parasitismo, pero el nimero
de pausas en la atencién fue menor en dicha ventana. No hubo relacién entre la presencia del musico
dentro del nido y la ocurrencia de parasitismo, pero la puncién de huevos fue mas frecuente en ausencia
que en presencia del musico (3/6 vs. 1/13 visitas con puncion de huevos, respectivamente). Nuestros
resultados sugieren una inversidon importante en la atencidn del nido por parte del musico y son
consistentes con la idea de que este comportamiento puede funcionar como una adaptacidon
antiparasitaria.
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La Entomologia Forense analiza a la entomofauna asociada a un cadaver intentando estimar el intervalo
postmortem (PMI). La moscas cadavéricas colonizan un cuerpo en descomposicion para utilizarlo como
recurso trofico y reproductivo cumpliendo alli su ciclo vital (huevo a adulto). Sus tiempos de desarrollo
pueden experimentar variaciones geograficas, lo cual dificulta trabajar con datos obtenidos de
poblaciones de distintas localidades ya que puede generar una estimacion errénea del PMI. Calliphora
vicing es una especie colonizadora primaria de cuerpos en descomposicién, siendo la especie
predominante durante la época fria en la provincia de Buenos Aires. Ejemplares de C. vicina provenientes
de una poblacién de Bernal (Buenos Aires) fueron criados en laboratorio a temperaturas constantes de
12°, 14°, 16° y 18°C, comparandose los tiempos de desarrollo, los tamafios de sus larvas y puparios y la
proporcién de sexos. Los tiempos de desarrollo fueron mas cortos a mayor temperatura (40,2 dias a 12°
y 14°C, 26,3 diasa 16°Cy 22,3 dias a 18°C; H=991,53; p < 0,0001), excepto para las larvas 1y 2 (L3, L;) que
presentaron tiempos de desarrollo similares. Se observé un aumento progresivo en el tamafio de las larvas
(L1, Ly, L) (H=992,31; p <0,0001), los cuales no se vieron afectados por la temperatura de cria, por lo que
todas las larvas del mismo estadio presentaron tamafios similares. El estadio de pupa representé el 60%
del ciclo vital a 16° y 18°C, mientras que a 12° y 14°C abarcé menos del 50%. Asimismo, las hembras
tardaron mas que los machos en emerger y fueron mas grandes (H = 94,70; p < 0,0001). Con respecto a
los adultos emergidos, la proporcién de sexos fue afectada por la temperatura: a 14°C predominaron las
hembras (z=0,08; p <0,0001) y a 16°C estuvo sesgada a favor de los machos (z = -0,05; p = 0,00248). Las
larvas y pupas criadas a 12°, 14° y 16°C presentaron porcentajes de supervivencia mayores constituyendo
el 93% de la progenie, mientras que los desarrollados a 18°C representaron el 7 %. Esto, asi como la
duracidn del estadio pupal, podrian ser adaptaciones a climas frios para superar la estacion desfavorable.
Estos resultados son Utiles para las pericias entomolégicas en Argentina permitiendo estimar el PMI en
base a datos empiricos de poblaciones locales y evitar tener que recurrir a bibliografia basada en
poblaciones de otras regiones.
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Caracterizacion de formas melanicas y no melanicas de poblaciones domésticas y peridomésticas de
Triatoma infestans (Hemiptera) mediante colorimetria, morfometria geométrica y asimetria fluctuante
Nattero J?, Carbajal de la Fuente ALY, Piccinali RV*?, Cardozo M 3, Rodriguez CS3, Crocco LB3

1 IEGEBA (UBA/CONICET), Buenos Aires

2 DEGE (FCEN, UBA), Buenos Aires
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El melanismo es un polimorfismo cromdtico y una de las evidencias mas conspicuas de variacion
morfoldgica en la naturaleza. Los insectos melanicos presentan ventajas selectivas en determinadas
condiciones ambientales. Triatoma infestans es el principal vector de la Enfermedad de Chagas en el Cono
Sur de Sudamérica. Las formas meldnicas para esta especie se conocen solo en condiciones silvestres. Para
un area rural definida del Departamento Cruz del Eje, Cérdoba, se observaron diferencias evidentes de
color entre los individuos adultos colectados en estructuras (peri)domésticas. El presente trabajo tuvo
como objetivos detectar la existencia de variaciones colorimétricas cuantificables entre los adultos
colectados y determinar si existen diferencias en la conformacion, tamafo, asimetria fluctuante (AF) de
las alas y largo total de los insectos (L) asociadas a la variacion cromatica encontrada. Se cuantifico el color
sobre porciones conocidas de conexivo y ala derecha de 103 adultos (49 hembras, H; y 54 machos, M). Se
estimd la distribucién de los canales rojo, verde y azul y se realizé un analisis de agrupamiento no
jerarquico (k-means) para definir los grupos cromaticos existentes. Se estimé tamafio y conformacion de
alas siguiendo una metodologia basada en landmarks, se estimé la AF de las alas como una medida de
inestabilidad durante el desarrollo y se midié el L. Todos los andlisis se realizaron por sexo dado el
dimorfismo sexual que presentaron los individuos. El analisis colorimétrico confirmé que existen 2 grupos.
El 35% de las H y el 46% de los M fueron asignados al grupo melanico. El L fue mayor para individuos
meldanicos (p<0,01 solo para M). El tamafio de las alas fue significativamente mayor para Hy M melanicos
(p<0,05) y la conformacioén de las alas fue significativamente diferente (distancia de Mahalanobis p<0,005)
entre grupos. La AF de tamaio y conformacion de alas mostrd indices significativamente mayores para H
y M meldnicos (p<0,001). Estos resultados muestran diferencias fenotipicas significativas entre morfos
meldnicos y no meldnicos, las cuales podrian indicar adaptaciones ecolégicas diferentes entre los
individuos de ambos grupos. Dado que los individuos meldnicos se desarrollan mejor en condiciones de
baja temperatura, alta radiacion UV y mayor humedad ambiente y, considerando las condiciones
ambientales de los (peri)domicilios a las que estuvieron sometidos durante su desarrollo, los mayores
niveles de AF observados en individuos meldnicos indicarian una mayor inestabilidad en el desarrollo
frente a perturbaciones ambientales y una ventaja selectiva de los morfos no meldnicos en este tipo de
ambiente.
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Discrepancia temporal en la osificacion del craneo de ejemplares domésticos de Taeniopygia guttata
(Neoaves, Passerimorphae, Passeriformes, Oscines)
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Las especies domesticadas han tenido un papel relevante en el entendimiento de la evolucién y
diversificacion de especies silvestres. Sin embargo, el estudio de la variacién del desarrollo craneano en
ellas ha sido abordada en unos pocos taxones. En esta contribucion preliminar comenzamos a abordar la
variabilidad en el desarrollo craneano del diamante mandarin Taeniopygia guttata, teniendo en cuenta
gue es una especie doméstica y, por tanto, potencial fuente de datos para comprender los efectos de la
domesticacion en su evolucidn. Se registraron las osificaciones craneanas y su grado de avance en 4
especimenes de T. guttata, tratados previamente por una técnica de aclaramiento enzimatico y doble
tincion para evidenciar cartilago (con azul alcidn) y hueso (con rojo alizarina). Las observaciones obtenidas
se contrastaron con datos de secuencia y grado de osificacion craneano de la bibliografia para estadios
mas tempranos en la misma especie y procesados con el mismo método de tincidn, de forma tal que son
completamente comparables. En uno de los especimenes se observd que la prolongacidon posterior
maxilar-palatino (que se une al vémer en el adulto), no llega a contactarlo en este estadio. Sin embargo,
el resto del craneo se encuentra avanzado en sus osificaciones, pudiendo registrarse la zona anterior
completamente osificada (e.g. nasales y frontales) e inclusive la osificacidn parcial de los parietales y
basicraneo. No obstante, en especimenes analizados publicados en otros trabajos de etapas mas
tempranas, evidenciadas por la pobre osificacion del rostro y de la caja craneana, el desarrollo de la
proyeccion del maxilar estd mas extendida contactando y soldada con el vémer. Si bien es necesaria una
mayor cantidad de especimenes de diferentes estadios que permita obtener una secuencia de osificacién
y grado de avance de todos los elementos del craneo, es importante destacar que claramente existen
diferencias en la cronologia de la osificaciéon craneana de T. guttata. Esta variabilidad en el desarrollo
craneano podria estar vinculada a la domesticacidon de la especie, en consonancia con lo que se ha
postulado para varias especies domésticas que presentan mayor variabilidad intraespecifica respecto de
sus formas silvestres. Alternativamente, los ejemplares domésticos de esta especie, que muestran
distintas razas de color de plumaje, tengan diferencias también a nivel de sus cronologias de osificacién
(entre ejemplares de esas razas y entre ellas y las formas silvestres). Solo el procesamiento y estudio de
mas ejemplares podra otorgarnos una base mas sdlida de discusion.
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Estructura genética de poblaciones argentinas de Triatoma infestans (Hemiptera: Reduviidae) con
diferentes grados de resistencia a insecticidas piretroides
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La Enfermedad de Chagas afecta a mas de un millény medio de argentinos y es transmitida principalmente
por Triatoma infestans (Klug, 1834). La principal herramienta para reducir la transmisién vectorial de esta
enfermedad es el control quimico con insecticidas piretroides. En estudios previos se detecté un foco
resistente heterogéneo en el Dpto. General Gliemes, Chaco, Argentina, compuesto por poblaciones
susceptibles, de baja y alta resistencia a deltametrina. El objetivo de este trabajo fue analizar la
variabilidad y estructura genética de este foco para conocer la dindmica poblacional de las vinchucas y el
impacto producido por las actividades de control. Se emplearon 10 loci microsatélites y 67 individuos de
6 poblaciones con el siguiente perfil toxicoldgico: alta resistencia (GRs > 500): Pampa Argentina (PA), La
Rinconada (LR) y El Nandu (EN); baja resistencia (GR = 5): Pozo Colorado (PC) y Colonia Castelli (CC); y
susceptible: El Techat (ET). Se calcularon estimadores de variabilidad genética y el ajuste a Hardy-
Weinberg (HW) en cada poblacién asi como evidencias de cuellos de botella recientes. La estructura
genética se analizé mediante los estadisticos Fsr, un DAPC y un andlisis bayesiano. Las poblaciones PCy
CC fueron las mas variables. PC, LR y PA mostraron desvios de las proporciones esperadas por HW. No
hubo evidencias de cuellos de botella. Los Fsr fueron significativos entre todos los pares de poblaciones
excepto PAy PC. El andlisis bayesiano mostrd la presencia de 4 grupos genéticos diferentes (K=4) y valores
variables de mezcla en los individuos. El grupo 1 se encontrd en alta proporcion (2 77%) en ET y el grupo
2 estuvo presente de manera significativa en todas las poblaciones de alta resistencia. Los grupos 3y 4 se
encontraron tanto en poblaciones de alta como de baja resistencia. EIl DAPC permitid separar a la
poblacién susceptible y las de baja resistencia, estando las de alta resistencia solapadas entre si. Nuestros
resultados avalan la presencia de alta variabilidad y fuerte estructura genética en este foco de
heterogeneidad toxicoldgica. La existencia de un grupo genético en la poblacidon susceptible y de otro en
todas las poblaciones de alta resistencia, asi como su similitud segun el DAPC, sugieren un origen comun
de las mismas. Estos resultados son el primer paso de un estudio multidisciplinario dentro de la provincia
del Chaco el cual permitira mejorar las estrategias de manejo de la resistencia en condiciones de campo.
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Estructura y diversidad genética de Trichloris crinita, graminea con distribucion disyunta anfitropical
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Trichloris crinita es una graminea que se distribuye naturalmente de manera disyunta entre regiones
aridas y semiaridas calidas de Sudamérica y Norteamérica (i.e. distribucidn anfitropical). La especie es
recomendada en ambos continentes para la restauracion de pastizales naturales; sin embargo, todavia no
se conocen aspectos basicos de la ecologia de sus poblaciones. El objetivo de este trabajo fue evaluar la
estructura y variabilidad genética de poblaciones de Trichloris crinita provenientes de las dos regiones
gue ocupa. Para ello, se colectaron semillas de 20 plantas seleccionadas al azar de 10 y 5 poblaciones de
Sudamérica y Norteamérica, respectivamente. Las semillas fueron germinadas y las plantulas resultantes
se cultivaron en un jardin comun en Catamarca, Argentina. Se colectaron laminas foliares de 5 individuos
seleccionados al azar de cada poblacidn, a partir de las cuales se extrajo ADN y se amplificaron mediante
PCR tres loci microsatélites, que fueron analizados por electroforesis capilar en Macrogen, Corea. Los
genotipos se identificaron mediante Peak Scanner v1.0, asighando a cada alelo el tamafio del fragmento
amplificado comparado con un marcador de tamafio estandar. La diversidad y divergencia genética dentro
y entre regiones se analizaron con GenAlEx 6.503. Los resultados mostraron que las poblaciones de
Norteamérica presentaron una mayor diversidad genética interna que las poblaciones de Sudamérica
(respectivamente, valores promedios de: Ne=1.40 vs 1.12; 1=0.31 vs 0.18; He=0.21 vs 0.12; p<0.01 en
todos los casos, prueba Kruskal Wallis). El andlisis AMOVA considerando todas las poblaciones reveld que
no hay diferenciacion genética entre Sudamérica y Norteamérica (0% de varianza entre regiones;
p=0.294), y que 50% de la variabilidad genética ocurre entre poblaciones (p=0.01) y 47% entre individuos
de cada poblacion (p=0.01). Por otro lado, los andlisis de AMOVA por regidon mostraron resultados
contrastantes: i) en Sudamérica la mayor parte de la variabilidad genética ocurre entre poblaciones
(varianza=65%; p=0.01) y en una medida algo menor entre individuos (varianza=33%; p=0.01); ii) en
Norteamérica no se observd diferenciacion genética entre poblaciones (varianza=0%; p=0.966) pero si
una variabilidad significativa entre individuos dentro de las poblaciones (varianza=95%; p=0.01). Estos
resultados sugieren una reciente divergencia entre Sudamérica y Norteamérica, y no apoyarian la
hipdtesis anteriormente propuesta acerca de su origen en el Hemisferio Sur. La mayor estructuracién
observada para la especie en Sudamérica podria reflejar la mayor diversidad de ambientes que habita la
especie en esta region.
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Variabilidad citogenética de los maices del norte de Argentina: explorando el patrén de dispersion del
maiz en America del Sur
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Estudios citogenéticos postularon que las diferentes razas de maiz se introdujeron tempranamente en
dos centros de cultivo: el norte de América del Sur y el altiplano andino central. El norte de Argentina (NA)
es una de las zonas mds australes de América donde se practica la agricultura familiar del maiz. En esta
regién se distinguen dos centros de diversidad: el Noroeste (NOA) y el Noreste argentino (NEA), donde
han sido identificadas 51 razas morfoldgicas asociadas a la alimentacidn y tradiciones culturales de los
cultivadores locales. Los knobs pueden estar presentes o ausentes en determinadas posiciones
cromosomicas en el cariotipo del maiz y su tamafo y forma son caracteres fijos y heredables, que han
contribuido a la identificacidon y caracterizacidn citogenética de las razas de maiz nativas del NA. El objetivo
de este trabajo fue explorar las relaciones entre los maices del NA entre si y con los maices del continente
americano e investigar las relaciones entre el tamafio del genoma y parametros cariotipicos con la altitud
de cultivo. Para ello, en 30 accesiones pertenecientes a distintas razas del NOA y NEA se determinaron el
contenido de ADN (citometria de flujo), el nUmero, composicion de secuencias y el porcentaje de
heterocromatina de los knobs, asi como la presencia/ausencia de cromosomas B y AB10 (Bandeo DAPI e
Hibridacién in situ Flourescente). Las diferencias cariotipicas detectadas entre los maices del NOA y del
NEA hicieron posible distinguir entre ambas regiones, apoyando la hipdtesis de la existencia de dos
centros de diversificacion del maiz nativo de la Argentina. Las similitudes cariotipicas entre las razas
guaranies del NEA y los maices de la Regidn Central de Sudamérica, asi como la correspondencia de los
maices del NOA con los del Complejo Andino apoyan la hipdtesis que propone las dos vias de introduccidn
del maiz en América del Sur, una a través de los Andes y la otra a través de la costa este del continente.
Las asociaciones significativas encontradas entre la altitud de cultivo y parametros citoldgicos permitieron
sugerir que a lo largo del cline altitudinal actuarian fuerzas selectivas modulando pardmetros cariotipicos.
El conocimiento del origen racial del maiz en Sudamérica y de las afinidades interraciales es importante
para el uso de estos materiales como fuente de variabilidad en programas de mejoramiento y de
conservacion de la diversidad.
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Osificacion y suturas craneanas en los armadillos Dasypus hybridus y Chaetophractus vellerosus
(Cingulata, Xenarthra), en el espectro altricidad/precocialidad
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En el craneo, las suturas son las areas de relacion no diartrésica entre huesos préximos, entre los que se
interpone un tejido conectivo generalmente fibroso. En la evolucion de una estructura compleja como el
craneo, es importante discriminar cudles serian las presiones evolutivas que promueven los cambios
morfolégicos acaecidos. Este estudio pretende avanzar en la comprensidn de dos aspectos importantes
del desarrollo craneano de armadillos, “momento de apariciéon de centros de osificaciéon que originan
elementos dseos craneanos”, y “patron de formacidn las suturas”, en relacidn con la madurez de las crias
al momento del nacimiento en dos especies de dos clados separados hace mds de 45 Ma. Se analizaron
22 ejemplares prenatales y postnatales (de hasta 24 dias de edad) de Dasypus hyrbidus (Dasypodidae,
supuestamente precocial) y de Chaetophractus vellerosus (Chlamyphoridae, supuestamente altricial). Las
osificaciones y las suturas se evidenciaron por el aclaramiento enzimatico y doble tincién (rojo alizarina
para hueso y azul alcian para cartilago). La relacidn entre huesos, se determiné en tres grupos: sutura
ausente, cuando los huesos estan presentes pero distanciados como para no verse un area de sutura,
sutura presente A cuando ambos elementos dseos entran en contacto estrecho pero poco extendido
(menos del 40%), y sutura presente B cuando los elementos éseos han entrado en contacto en la mayor
parte de su longitud (mas del 40%). Observamos que ambas especies presentan un 90% de los elementos
craneales estudiados osificados unos 10 dias después de nacidos, aunque no sincrénicamente. La
suturacién de los postnatales se evalud en funcion de la edad absoluta. Las crias de D. hybridus (precocial),
nacen con el 96% de los huesos formando suturas y llegan al 100% a los 10 dias; en C. vellerosus (altricial),
presentan un 66% de las suturas, y llegan solo al 88% a los 24 dias de nacidos. En los pre-natales, al carecer
de edades absolutas, se trabajé con largos craneanos; D. hybridus presenta de un 40% a un 85% de las
suturas (en el ejemplar mas grande), mientras que C. vellerosus solo de un 25% a un 59%.
Coincidentemente, la suturacion mas avanzada de D. hybridus prenatal, y su rapido 100% postnatal de
suturas formadas, en comparacién con C. vellerosus, donde no llega a completarse en los postnatales mas
tardios que medimos, acuerdan con la presuncidn de precocialidad de Dasypus hybridus y altricialidad de
Chaetophractus vellerosus, que se hipotetizd desde estudios tegumentarios y post-craneanos previos.

128



Estudio citogenético en Aucacridinae REHN, 1943 (Orthoptera, Acridoidea): revisando seis décadas de
la hipotesis de la mesa
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La subfamilia Aucacridinae (Acridoidea, Ommexechidae) comprende 9 especies distribuidas
exclusivamente en la region andina. De las 4 especies con antecedentes citogenéticos disponibles, 3
presentan el primer par (L;) de autosomas submetacéntricos y los restantes acrocéntricos. La naturaleza
submetacéntrica del L;, en contraposicion a la morfologia acrocéntrica observada frecuentemente en
especies de Acridoidea (con nimero diploide 2n=233/242Q y nimero fundamental NF=233/24%), es una
caracteristica compartida con especies de Ommexechinae (Acridoidea, Ommexechidae). Fue propuesta
una inversion pericéntrica en el ancestro de Aucacridinae y Ommexechinae, indicando una estrecha
relacién entre ambos. Si bien los cambios en la estructura cromosdémica del L; fueron interpretados con
técnicas convencionales, no fueron abordadas con herramientas de mayor resoluciéon. Por otro lado, los
cromosomas B -elementos supernumerarios, dispensables- se encuentran ampliamente distribuidos
dentro de Orthoptera. Sin embargo, se desconoce su presencia en Aucacridinae. En este escenario,
realizamos un analisis citogenético en la especie andina Cumainocloidus cordillerae, con técnicas
convencionales y diferenciales, con el objetivo de contribuir al conocimiento de la diferenciacion
cariotipica en Aucacridinae. Para ello, colectamos especimenes en la localidad tipo Ollaytantambo, Peru.
Analizamos metafases mitdticas femeninas y meidticas masculinas, mediante tincidon convencional,
Bandeo C y Bandeo con fluorocromos DAPI/CMA;. Realizamos el mapeo del gen U2 (complejo mayor del
Spliceosoma) mediante FISH y comparamos los resultados con aquellos obtenidos previamente para
Ommexechinae. Cumainocloidus cordillerae presentd 2n=23/24, X0/XX y NF=25/26 (3/2). Los autosomas
presentaron morfologia acrocéntrica, a excepcion del par L1, que resulté submetacéntrico. Los patrones
evidenciados de distribucidn centromérica y de composicion heterogénea de la heterocromatina,
coinciden con descripciones en otras especies de acridoideos. Adicionalmente, evidenciamos la presencia
de un cromosoma B, numéricamente variable (1B-4B) en 6/7 especimenes analizados. Estos elementos
presentaron un tamano similar a los cromosomas del grupo “S” y una composicién heterocromatica
heterogénea. Ademas, se determiné la presencia de U2 en dos clusters, localizados en la regidn intersticial
de ambos brazos cromosdmicos del L;. Esto contrastd con el patrén distal evidenciado en el L;
submetacéntrico de Ommexechinae, permitiéndonos inferir la ocurrencia de reordenamientos
cromosdmicos de manera diferencial en ambos grupos. En base a estos resultados, revisamos la hipétesis
de evolucién cromosdmica propuesta para Ommexechidae y discutimos la utilizacién de datos citoldgicos
en relacion al esclarecimiento de relaciones de parentesco. Finalmente, la elevada frecuencia del
cromosoma B entre los individuos analizados y la distribucidn restringida de C. cordillerae, la predispone
para futuros estudios acerca del origen, mecanismos de acumulacidn y dindmica evolutiva del cromosoma
B.
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Patrones filogeograficos y modelos de nicho ecolégico en dos especies de Larrea de la region
fitogeografica del monte

Souto C.P., Tadey M., Pelliza I., Jaume D., Zalazar L., Marquez S., Premoli AC.

INIBIOMA — CONICET-Universidad Nacional del Comahue, Bariloche

Los rangos de distribucién geografica son la proyeccién de los nichos ambientales de las especies en el
paisaje, y la filogeografia refleja los procesos histdricos que pueden ser responsables de dicha distribucion.
Asi, la combinacién de técnicas filogeograficas y de modelos de nicho permite comprender las respuestas
de las especies a los cambios climaticos en el pasado y proyectarlas a escenarios futuros. Esto se logra
considerando la distribucién geogréfica de las especies a la luz de la variabilidad genética de sus
poblaciones y son hipédtesis ideales de poner a prueba en especies de amplia distribucion. Estudiamos la
variabilidad genética a nivel de un gen del cloroplasto (rbcl) y el espaciador ITS, a la vez construimos
modelos de nichos ecolégico (MNE) de dos especies sudamericanas del género Larrea, L. divaricata y L.
cuneifolia. Estas especies ocurren en toda la region fitogeografica del desierto del Monte en Argentina,
desde los 15° hasta los 45° de latitud Sur. Las secuencias de ADN fueron alineadas y analizadas usando los
programas MEGA, DNAsp y Arlequin. Usando registros de presencia de ambas especies y variables
bioclimaticas WorldClim, estimamos la idoneidad del habitat a lo largo de sus rangos de distribucién con
el programa MAXENT y pusimos a prueba modelos alternativos mediante el paquete de R Kuenm.
Encontramos estructuracion genética a escala geografica de las poblaciones de ambas especies, asociadas
a las subregiones del Monte de Sierras y Quebradas (Norte) y al Monte Austral (Sur), que podrian haber
estado aisladas durante el Mioceno. Interesantemente, las zonas de mayor idoneidad climatica para
ambas especies, hacia el norte de sus distribuciones, son las zonas que presentan mayor variabilidad
genética en los genes estudiados. Analisis de Mismatch y pruebas de Tajima sugieren que las poblaciones
de éstas especies se habrian expandido, siendo las poblaciones del Norte las que presentan mayor
estabilidad demografica. Las zonas hacia el Sur que presentan menos factibilidad de ocurrencia serian las
zonas hacia donde las especies se habrian expandido. Si bien ambas especies presentan patrones
similares, tanto de estructuracion poblacional como en sus modelos de nicho ecolégico, sus
potencialidades de expansion a futuro podrian variar. Estos resultados confirman la utilidad de combinar
técnicas de andlisis ecoldgico y genético no sdlo para comprender procesos evolutivos ocurridos en el
pasado, sino también para predecir respuestas evolutivas de las especies bajo perspectivas de cambio
climatico en el futuro.
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La fecundidad como respuesta correlacionada a la seleccion para el éxito de apareamiento en alta
temperatura en Drosophila buzzatii

Stazione L, Norry FM, Sambucetti P.
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La fecundidad es un cardcter determinante del fitness de las hembras y puede encontrarse fuertemente
influenciada por la temperatura ambiental. Estudios previos demostraron relaciones consistentes entre
la fecundidad y distintos caracteres reproductivos seleccionados artificialmente. En este trabajo se evalud
la fecundidad como respuesta correlacionada a la seleccidon para el éxito de apareamiento en alta
temperatura en hembras de Drosophila buzzatii. Se utilizaron tres lineas réplicas de seleccidny tres lineas
control. La fecundidad se midié a 25°C y 30°C como el nimero de huevos puestos cada 2 dias y se contd
el nimero total de huevos puestos por hembra en la primera y segunda semana de vida. La inseminacion
se realizd colocando hembras virgenes junto a machos a 33°C durante 4 horas para permitir la cépula y
una vez transcurrido ese tiempo, cada hembra fue aislada y transferida separadamente a tubos con medio
de cultivo. Se encontraron diferencias significativas entre las lineas a 30°C. Las lineas seleccionadas
resultaron significativamente mas fecundas que las controles tanto en la primera como en la segunda
semana. Los datos muestran que la fecundidad en condicién de estrés térmico podria evolucionar como
respuesta correlacionada a la seleccidn para el éxito de apareamiento en alta temperatura. Teniendo en
cuenta la relacion positiva hallada entre el éxito de apareamiento y la fecundidad en condiciones de estrés
térmico, puede sugerirse que la seleccidn artificial sobre el éxito de apareamiento tuvo efectos post-
copulatorios que podrian estar relacionados con el rol fundamental que poseen los componentes del
liquido seminal en la estimulacién de la produccién y puesta de huevos. El entendimiento de cémo pueden
evolucionar estos importantes componentes del fitness en condiciones de estrés térmico resulta de gran
relevancia para la comprensidn de la adaptacion de las poblaciones bajo el marco actual de calentamiento
global.
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éSe ve afectada la inversion materna en los huevos por el atractivo de la pareja en la tijereta (Tyrannus
savana)?
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2. Smithsonian Conservation Biology Institute, Migratory Bird Center, National Zoological Park,
Washington, DC 20008, USA.

Bajo un escenario de seleccidon intersexual, el sexo selectivo obtiene beneficios al aparearse con individuos
“preferidos” del sexo opuesto, como por ejemplo: un mayor cuidado parental, un mejor territorio o que
su descendencia herede los caracteres preferidos. Entonces aparearse con individuos preferidos puede
resultar en descendencia con mayor probabilidad de éxito reproductivo. Estos eventos reproductivos, al
poseer un mayor valor de fitness, pueden promover una mayor inversién parental de las hembras en ellos.
La Tijereta (Tyrannus savana) es sexualmente dimorfica para el largo de cola, con machos con colas mas
largas. El objetivo de este trabajo es analizar los efectos del atractivo de la pareja sobre la inversidn
parental de las hembras en sus huevos. Se espera que hembras apareadas con machos de colas mas largas
o de mayor tamafio corporal pongan mas huevos, o de mayor tamano, que hembras apareadas con
machos de colas mas cortas, o de menor tamano corporal. El estudio se realizé en la Reserva “El Destino”,
Provincia de Buenos Aires, durante las temporadas reproductivas 2011-2019. No se encontrd una relacidn
estadisticamente significativa entre el nimero o volumen del huevoy el largo de cola o el tamafio corporal
de los machos. Estos resultados no apoyan la hipdtesis planteada de que las hembras de tijereta inviertan
mayores recursos en sus huevos dependiendo del atractivo de su pareja.
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Armando el rompecabezas de la variacidn de la almeja navaja sudamericana utilizando piezas genéticas
y morfométricas
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Los patrones de diversidad genética y fenotipica de la fauna marina son el resultado de diferentes
procesos histéricos y ecoldgicos. El patrén de variacion genética y morfoldgica de 14 poblaciones de Ensis
macha (Molina 1782) fue analizado a lo largo de su distribucion en el Atlantico Sudoccidental (ASO) y
Pacifico Sudoriental (PSO). Para ello, se utiliz6 el marcador mitocondrial COIl y un enfoque de analisis
eliptico de Fourier, seguido de diferentes analisis multivariados. Se encontraron dos linajes genéticos
dentro de E. macha, designados aqui como clados Norte y Sur. El quiebre genético fue concordante con
un quiebre biogeografico descrito para el PSO alrededor de 36-39°S. El clado norte incluyd las poblaciones
del PSO entre 8°S (Peru) y 36°S (Chile), mientras que, el clado sur comprendio las poblaciones al sur de
39°S en el Pacifico (Chile) hasta los 40°S en el Atlantico (Argentina). Los clados norte y sur mostraron signos
de expansién poblacional. La distancia genética entre linajes sugiere que podrian ser consideradas
especies incipientes. El enfoque morfolégico mostré que no hay una concordancia estricta con los
resultados genéticos. En el dendrograma se observaron cinco grupos estadisticamente significativos con
diferencias en la forma de la valva. El primer grupo incluyé diez poblaciones del Atlantico y del Pacifico
sur, ubicadas desde 40°S a 53°S en el Atlantico y desde 41°S hacia el sur en el Pacifico. Este grupo coincidid
en su mayor parte con el clado sur recuperado con la evidencia genética, excepto por dos poblaciones
gue aparecieron como grupos hermanos a este primer gran grupo: Puerto Almanza del Canal Beagle (54°S)
y Niebla del Pacifico sur (39°S). Finalmente, las poblaciones mas diferentes fueron las ubicadas en el norte
de Chile y Peru (36°S y 8°S), coincidentes con el clado norte recuperado a partir de la evidencia genética.
La relacién fenotipica hallada entre las poblaciones podria ser el resultado de dos mecanismos evolutivos,
la adaptacion local y la plasticidad fenotipica. La historia geoldgica y los procesos ecoldgicos pueden
ayudar a dilucidar el complejo patrén de variaciéon de E. macha: la fragmentacion y el aislamiento de las
poblaciones asociado a las glaciaciones del Cuaternario pueden haber favorecido la diversificacién
genética, mientras que el ambiente modela la variacién actual de las formas de las valvas.
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Induccion de la respuesta inmune innata especial (NBAD-S) e interaccidn entre los insectos Ceratitis
capitata y Tenebrio molitor con Beauveria bassiana
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Los hongos entomopatdgenos y los insectos coevolucionaron, ejerciendo presidn selectiva reciproca entre
la virulencia del hongo y la defensa del hospedador. Los hongos evaden el sistema inmunolégico del
hospedador y los insectos presentan defensa cuticular, comportamental y del sistema inmunolégico.
Previamente hemos descubierto que la enzima N-B-alanildopamina sintetasa (NBAD-S), que participa en
la tanificacidn cuticular del insecto, interviene en la respuesta inmune innata frente a la infeccién de
bacterias y levaduras.

Dado que Ceratitis capitata es una plaga, se impulsd el control biolégico mediante la infeccidn con
Beauveria bassiana.

Se desea demostrar, por primera vez, la induccién de la enzima NBAD-S en respuesta a la invasién por B.
bassiana, en C. capitatay Tenebrio molitor, midiendo la actividad enzimatica in vitro. Los individuos fueron
infectados mediante puntura, topicacién o inmersidon con una suspension de 1.10° conidios/mL. Se tested
la patogenicidad de dos cepas en moscas adultas. Se cuantificd: tasa de emergencia; mortalidad de
adultos; longevidad. Los resultados muestran que, en ocasiones, los insectos se defienden ante la
infeccidn por B. bassiana mediante la induccidn de la enzima NBAD-S, pero no logran neutralizar dicha
infeccion. Ambas cepas son patogénicas en adultos de C. capitata y, generalmente, las hembras fueron
mas sensibles. Al infectar a los estadios inmaduros de C. capitata la mayoria de los individuos completaron
su metamorfosis y lograron emerger. Estadios mas tempranos resultaron ser mas sensibles, presentando
una menor tasa de emergencia, que podria deberse al tiempo de exposicion. Las prepupas parecen ser
mas susceptibles que el tercer estadio larval, lo que sugeriria que han sufrido mayor presion de seleccion.
Los adultos farados infectados, al emerger, presentaron una mortandad significativa, siendo las hembras
mas susceptibles.

Se observé: crecimiento micelial, aberraciones durante la pupariacidn, interrupcion del desarrollo y
severas malformaciones en adultos e individuos que no emergieron.

Los adultos recién emergidos fueron mas susceptibles a la infeccién, en comparacion a los adultos de siete
dias de edad. Se infiere que la formacidn de la cuticula y el proceso de tanificacion de la misma son muy
importantes a la hora de enfrentar un desafio inmunitario.

Como los adultos fueron mas susceptibles que los estadios inmaduros, inferimos que B. bassiana se
encontraria en una mejor posicion en la carrera evolutiva al infectar estadios maduros.

Algunos adultos de T. molitor, habiendo sido tratados en el quinto estadio larval, presentaron una
coloracién cuticular mas rojiza, posiblemente, por una sobreexpresion de la actividad NBAD-S o una
activacion enzimatica en un tiempo mas prolongado.
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Efecto de la hipertermia sobre la estructura de los cromosomas en Musca domestica

Uzquiza GP?, Centeno ND?, Chirino MG?

!Laboratorio de Entomologia Aplicada y Forense, Departamento de Ciencia y Tecnologia, UNQ, Buenos
Aires.

2 Consejo Nacional de Investigaciones Cientificas y Técnicas.

gimeuzquiza@gmail.com

El orden Diptera incluye especies de interés médico-legal, veterinario y forense, siendo un grupo
interesante para estudios citogenéticos y citotaxondmicos. Musca domestica (Diptera: Muscidae) se nutre
de todo tipo de materia organica en descomposicion siendo una de las especies sinantrépicas mas
conocidas. Se sabe que el estrés térmico puede generar alteraciones cromosdmicas estructurales
(rupturas cromosémicas, puentes cromosémicos, cromosomas rezagados, divisiones desorganizadas por
no ensamblado del huso acromético) y/o numéricas (aneuploidias, poliploidias). El objetivo de este
trabajo fue evaluar las alteraciones cromosdmicas estructurales y numéricas ocurridas en Musca
Domestica expuesta a altas temperaturas prolongadas en su ambiente natural. Se colectaron hembras
adultas en Los Molles (provincia de San Luis) entre noviembre y diciembre de 2018 (23,2 + 3°C) y fueron
estimuladas a oviponer sobre carne fresca. Se disecaron los ganglios cerebrales de 11 larvas de tercer
estadio para obtener preparaciones cromosdmicas que fueron tefiidas con giemsa 5%. Se calculé el indice
mitético como el cociente entre el nimero de células en mitosis en funcién del total de células
encontradas en 50 campos de observacién elegidos al azar para cada preparado, expresado en porcentaje.
Ademas, se obtuvo el indice de aberraciones cromosdmicas como el cociente entre el nUmero de células
con algun tipo de aberracidn sobre el total de células observadas. Todos los ejemplares analizados
resultaron ser hembras (11 individuos) observandose 7 larvas con un cariotipo normal de 2n = 10+XX
(63%) y 4 larvas con trisomia del cromosoma sexual 2n = 10+XXX (37%). Esta aberracién fue causada por
la no disyuncién meidtica ya que los individuos presentan esta caracteristica en todas sus células. El indice
mitético fue del 23 + 6% y las rupturas de cromatides (11 £ 7%) fueron las Unicas aberraciones
cromosodmicas estructurales registradas. Generalmente las rupturas estuvieron localizadas en el primer
par autosémico de los organismos normales y aneuploides. Asimismo se observaron puentes y
cromosomas rezagados en anafase, anafases con cromosomas sin orientacion en la migracién hacia los
polos por ausencia de placa celular o por desacoplamiento del huso acromatico. Si bien el estrés térmico
provocd diversas alteraciones cromosdmicas el indice de proliferacion celular se mantuvo por encima del
13% lo que indica una alta plasticidad genética y fenotipica en Musca domestica para sobrevivir. Este tipo
de respuesta se considera frecuentemente beneficiosa y adaptativa debido a la capacidad de los
organismos para responder al estrés por alta temperatura en ambientes térmicamente variables.
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Se han descrito interesantes relaciones entre la cantidad de ADN del genoma de plantas superiores y su
distribucién geografica, sugiriendo que el tamafo del genoma podria ser predecible, adaptativo y de
importancia evolutiva. El género Larrea es un buen modelo para probar correlaciones entre el tamafio del
genoma y las variables ambientales porque muestra variacion intra e interespecifica en la cantidad de
ADN vy tiene una distribucién anfitropical, en los desiertos de América del norte y en la region
fitogeografica del Monte en Argentina. El objetivo de este estudio es analizar el contenido de ADN con
citometria de flujo en cuatro especies abundantes de Larrea (L. nitida, L. divaricata, L. cuneifolia de
Argentina y L. tridentata de Norteamérica) a lo largo de su distribucidon y su relacién con variables
climaticas de los localidades en las que ocurre (i.e temperatura y precipitacién). Se colectaron 106
individuos en 12 localidades del género en Argentina (2-5 individuos por localidad) y 9 individuos en tres
localidades de L. tridentata, representando los tres desiertos en América del norte (Mojave, Sonora y
Chihuahua). Se geolocalizaron los sitios de muestreo para luego extraer de Worldclim las variables
ambientales. El grado de divergencia ecoldgica intra e interespecifica se analizd mediante analisis de
componentes principales y se correlaciond el contenido de ADN de cada especie con la precipitaciény la
temperatura. En orden decreciente L. tridentata crece en los sitios mas calidos (27.2 °C), L. cuneifoliay L.
divaricata crecen en condiciones intermedias (23.7 y 22.5 °C), y L. nitida crece a temperaturas mas bajas
(21 °C). En términos de precipitacion, L. divaricata requiere el nivel mas alto y crece en un amplio rango,
L. cuneifolia y L. nitida tienen requerimientos intermedios y L. tridentata crece en ambientes de menor
precipitacion. A nivel intraespecifico, a diferencia de L. tridentata, las especies sudamericanas no varian
el contenido de ADN con las condiciones ambientales. Sin embargo, a nivel de género, el contenido de
ADN disminuye cuando aumenta la precipitacién y aumenta con la temperatura. Estos resultados sugieren
que las presiones selectivas del clima podrian haber ocasionado la autopoliploidizacion de L. tridentata
en Norteamérica, mientras que en Sudamérica la alopoliploidizacién habria surgido de eventos de
hibridacién independientes del clima, aunque el alotetraploide podria haber sido ventajoso al momento
de su origen.
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Polimorfismo sexual en el género Jadera (Insecta: Heterdoptera)
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En Heteroptera, los antecedentes de polimorfismos para el sistema de cromosomas sexuales descriptos
hacen referencia a variaciones en el nimero de cromosomas que habrian surgido como producto de la
fragmentacion del cromosoma X, dando origen a sistemas multiples. Del andlisis comparativo entre
ejemplares machos pertenecientes a Jadera sanguinolenta y Jadera haematoloma (2n= 13= 12+X0) se
observd un polimorfismo para el tamafo del cromosoma X. En la mayoria de estos individuos, el
univalente sexual es mas pequefio que el par autosémico de menor tamafio, mientras que en otros
individuos el X resultd ser mas grande y similar en tamafio a este par menor, siendo dificil su identificacion.
Como posibles explicaciones para este polimorfismo podrian proponerse a la fragmentacién de un
cromosoma X atavico de gran tamafo o a la adicién de heterocromatina constitutiva en un primitivo
cromosoma X de tamafio pequefio. Con el objeto de elucidar el posible origen del polimorfismo sexual, se
realizé una caracterizacion mas detallada de los cromosomas de ambas especies mediante bandas C en
preparaciones cromosdmicas espermatogoniales. El andlisis citogenético reveld la presencia de escasas
bandas C+ puntiformes dispersas en la cromatina autosémica en J. sanguinolenta, mientras que en J.
haematoloma se observaron bandas intersticiales en un par autosémico mediano y sélo en uno de los
homdlogos de otro par mediano, y terminales en el cromosoma X. Teniendo en cuenta que la
fragmentacion del cromosoma X daria origen a un sistema sexual multiple, el cual no ha sido descripto en
el género Jadera hasta el presente, y que la acumulacion de secuencias repetitivas simples ha estado
involucrada en la diferenciacion molecular y evolucion de los cromosomas sexuales, nuestros resultados
permiten proponer a la adicién de bloques de heterocromatina constitutiva como el mecanismo
responsable de la diversidad observada en el tamafio del cromosoma X en J. haematoloma.
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Pisando fuerte: la relacion entre las patas de las abejas y los elaiéforos de Nierembergia en un marco
filogenético
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Los sistemas conformados por plantas oleiferas y abejas recolectoras de aceites son considerados como
especializados dentro de los mutualismos planta-polinizador. En estos sistemas, los polinizadores son
importantes agentes de seleccidén de rasgos florales, y estudios previos muestran que las caracteristicas
de los elaiéforos, en particular, pueden estar asociadas a las estructuras recolectoras de las patas de las
abejas. Sin embargo, los rasgos florales, y entre ellos las recompensas, también pueden estar
condicionados filogenéticamente. A nivel macroevolutivo, aun no se ha evaluado la influencia relativa de
estos factores (polinizadores vs. filogenia) sobre los atributos de los elaiéforos florales. Las flores de los
taxa de Nierembergia (Solanaceae) son polinizadas por una gran diversidad de abejas recolectoras de
aceite que difieren en tamafio corporal y longitud de patas recolectoras de aceites, por lo que resulta un
sistema ideal para explorar estas hipotesis. En este trabajo evaluamos la relacidn entre la variacién
fenotipica de los elaiéforos en Nierembergia y la de sus polinizadores en un marco filogenético. A partir
de mediciones morfométricas de los elaiéforos florales de 15 taxa, se explord la influencia de la filogenia
sobre la variacién fenotipica construyendo un filomorfoespacio con los ejes de maxima variacién, se
calculd la sefial filogenética y se realizaron filofenogramas de cada variable. Por otro lado, para observar
la asociacién entre rasgos del elaiéforo y de los polinizadores, se realizaron Minimos Cuadrados
Generalizados Filogenéticos y ANOVAs de cada variable en funcion del tamafno del cuerpo y patas del
polinizador mas frecuente. Los andlisis comparados filogenéticos mostraron que algunos caracteres del
elaiéforo se encontraron parcialmente conservados en la filogenia (ej. extension del elaiéforo). Sin
embargo, la mayoria mostré patrones de convergencia fenotipica (i.e. algunos taxa se alejaron de taxa
cercanamente emparentados en los filofenogramas). Los PGLS y ANOVAs indicaron que las flores de
Nierembergia que son frecuentemente polinizadas por abejas de patas largas presentaron elaiéforos de
mayor tamafio, mds extensos, menos densos y con mayor cantidad de aceite que aquellos taxa cuyas
flores son polinizadas por abejas de patas mas cortas. En conclusidn, la mayoria de los atributos de los
elaioforos en Nierembergia estarian afectados por el tamafio del aparato recolector de las patas de las
abejas polinizadoras, siendo estos rasgos buenos predictores de los caracteres de los polinizadores.
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Especies nativas y evolucion cromosomica del género Passiflora
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El género Passiflora cuenta mas de 500 especies de las cuales 19 son argentinas. En las nativas del género,
los numeros cromosomicos bdasicos para los subgéneros poseen complementos x=6 (subgénero
Decaloba), x=9 (Passiflora) y x=10 (Dysosmia). La comparacién de las caracteristicas citogenéticas puede
revelar patrones y mecanismos de evolucién cromosdmica que contribuyeron a la diversificacion y
posterior especiacién del género. El objetivo de este trabajo fue estudiar citogenéticamente, a las nativas
de Passiflora y contrastar los resultados con hipdtesis evolutivas existentes. Para ello, se construyeron los
cariotipos de 14 especies nativas a partir de preparados de células somaticas radicales tefiidos con DAPI.
Se calcularon indices de asimetria intracromosémica (A1l y MCA), y coeficientes de variacién del largo
cromosomico (CVcl) y del indice centromérico (CVci). Ademas, se aplicaron técnicas de hibridacion
molecular para detectar la ubicacién de las secuencias de ADN ribosomal 5s y 18s y se estimé la cantidad
de ADN por citometria de flujo. Los resultados mostraron que nueve especies del subgénero Passiflora
(x=9) poseen cariotipos altamente simétricos (Al: 0,30-0,19; MCA: 0,11-0,19; CVcl: 13,77-20,44; CVci:
3,88-6,64) y las mayores longitudes del genoma haploide (25,32-57,95). Por otro lado, las cuatro especies
estudiadas del subgénero Decaloba (x=6) presentaron menor simetria cariotipica (Al: 0,32-0,39; MCA:
0,20-0,27; CVcl: 25,48- 40,58; CVci: 5,78- 12,80) y longitudes del genoma haploide mas pequefias (10,61-
17,67). La Unica representante estudiada del subgénero Dysosmia (x=10), P. foetida, presentd valores de
asimetria cariotipica y un largo del genoma haploide significativamente similares a los de las especies del
subgénero Decaloba. Los subgéneros Passiflora y Decaloba mostraron un sitio 5s por genoma haploide,
mientras que Dysosmia presentd el doble. El andlisis de la cantidad de ADN del complemento basico
estimada segregd estadisticamente a los subgéneros Decaloba y Dysosmia (0,54-0,66pg.) del subgénero
Passiflora (0,9-2,52pg.). Partiendo de un numero basico original x=6, como se ha hipotetizado, los
genomas habrian sufrido procesos de poliploidia y disploidia descendente (x=6BEx=12Ex=10Ex=9). El
numero basico original, presente es especies como P. misera (2n=12), habria dado origen a un tetraploide
como P. suberosa (2n=24); por eventos de disploidia descendente, se habria generado una especie similar
a P. foetida (2n=20) y, por el mismo mecanismo, otra como P. caerulea (2n=18). Los rearreglos
involucrados en el establecimiento de x=9 a partir de x=10 habrian sido acompafiados por una
acumulacién de ADN repetitivo no codificante de manera desigual en los brazos cromosdmicos,
explicando la mayor simetria cariotipica de las especies del subgénero Passiflora.

139



Evaluacion de la presencia de seial filogenética en diferentes rasgos fenotipicos en especimenes del
género Aegla

Cabrera J.M.%; Giri F2.
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Se define a la senal filogenética como la dependencia estadistica entre los valores de un rasgo fenotipico
y las relaciones filogenéticas en un grupo de especies. La presencia de una fuerte sefial filogenética sugiere
gue especies cercanas comparten valores similares de rasgos fenotipicos, mientras que una sefial débil
sugiere que especies cercanas poseen valores de rasgos diferentes. Se han realizado trabajos donde se
evaluo la sefial filogenética del rostro y quelipedos de cangrejos de agua dulce (género Aegla) como
modelo de estudio para explicar las variaciones de forma dindmicas en el proceso evolutivo. En el presente
trabajo se evalué la presencia de sefial filogenética en la variacion de forma y tamafio de 6 rasgos
fenotipicos de 8 especies de cangrejos del género Aegla. Se utilizaron fotografias de los propodios, dactilos
y mandibulas de ejemplares colectados y conservados en alcohol 70% pertenecientes a la coleccidn de
Macrocrustaceos del INALI. Se utilizaron los programas tpsDig2 y tpsUtil para la colocacién de landmarks.
Se obtuvieron 6 conjuntos de datos: mandibula derecha, mandibula izquierda, propodio derecho,
propodio izquierdo, dactilo derecho y dactilo izquierdo. Las configuraciones de LM fueron superimpuestas
utilizando el método de “ajuste de Procrustes”, a partir de esto se obtuvieron las configuraciones media
o consenso y los tamafios de centroide correspondientes a cada estructura y a cada especie. Se evalué la
sefial filogenética utilizando funciones del software estadistico Ry las relaciones filogenéticas propuestas
por autores previos. La prueba de sefial filogenética no fue significativa al analizar los datos de forma de
todos los rasgos estudiados. La forma de las estructuras se relaciona a aspectos funcionales de las mismas
(alimentacion, grooming, combate entre individuos, etc.) por lo que se supone que se encuentran
influenciadas por fuertes presiones selectivas, mitigando la influencia de las relaciones filogenéticas entre
las especies. La prueba de sefial filogenética sobre los tamafios de centroide fue significativa para todos
los rasgos analizados, indicando una fuerte influencia de las relaciones filogenéticas en este cardcter. Este
trabajo fue financiado con el proyecto PICT 2014-3502 (FONCyT, ANPCyT).

140



Analisis preliminar de la evolucion del tamafio en mamiferos carnivoros
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Los mamiferos carnivoros actuales se encuentran concentrados principalmente en el clado Carnivora,
pero dentro de Marsupialia algunos clados como Dasyuridae y Didelphidae también nuclean a especies
depredadoras. Si bien estos grupos pueden ser caracterizados como carnivoros, animalivoros vy
depredadores, contienen una amplia diversidad de tamafios y dietas, que también incluyen insectivoros,
omnivoros y unos pocos herbivoros. El objetivo de este trabajo es analizar la evolucidn de la masa corporal
en carnivoros y marsupiales en un contexto filogenético. Para ello, se incluyeron un total de 151 especies,
representantes de los principales linajes de ambos grupos, y se obtuvo un arbol calibrado que incluya a
todas las especies utilizando datos de bibliografia y el paquete de R paleotree. Se evaluaron los modelos
evolutivos en ambos grupos mediante los paquetes phytools y OUwie, y se evalud la correlacién entre la
evolucién de la masa, la dieta y la posicidn filogenética. Ademads, se optimizé la masa y la dieta utilizando
maxima parsimonia y el programa TNT. Los resultados muestran que el tamafio corporal posee una seial
filogenética significativa, pero mientras que en los marsupiales se ajusta mejor un modelo de evolucion
Browniano, en Carnivora lo hace un modelo "O-U". En ambos casos, los modelos multi-tasa mostraron
un mejor ajuste que los mds simples de una tasa global. Los andlisis de mdxima parsimonia mostraron que
en marsupiales el aumento y la disminucién del tamafio se dieron en proporciones similares, mientras
gue en Carnivora el aumento de tamafio es considerablemente mas frecuente que su disminucion. Esto
es particularmente marcado en algunas Familias y clados (e.g., Felidae y Ursidae), aunque en unos pocos
la tendencia fue a la disminucién de tamanio (e.g., Eupleridae y Mephitidae). En los marsupiales también
se registra una tendencia al aumento en ciertos clados, como Didelphini y Dasyurini. Tanto en marsupiales
como en carnivoros se observd que los cambios de dieta estuvieron acompafiados en la mayoria de los
casos por cambios de tamano. Estos resultados concuerdan con los de los modelos evolutivos, dado que
se observan distintas tendencias en diferentes partes del arbol, y estarian hablando de una correlacién
entre dieta y tamafio en el caso de Carnivora. Analisis que incluyan mds especies, tanto vivientes como
extinguidas, son necesarios para una mejor interpretacion de la evolucion de la masa en estos grupos de
mamiferos.
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Supervivencia y comportamiento de juveniles parasitos de cria de tordo renegrido (Molothrus
bonariensis) criados por dos hospedadores
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El parasitismo de cria obligado es una estrategia reproductiva en la cual los individuos de la especie
pardsita depositan sus huevos en los nidos de las especies hospedadoras, que se encargan de todo el
cuidado parental. Los parasitos generalistas poseen una gran cantidad de hospedadores que brindan un
entorno de crianza diferente para los individuos parasitos. Por lo tanto, seria esperable que la variabilidad
de los factores selectivos, como ser el riesgo de predacién, que ofrece cada entono de crianza, haya
favorecido la evolucion de una gran versatilidad comportamental en pardsitos generalistas. El objetivo
del trabajo fue estudiar la supervivencia y la flexibilidad en el comportamiento de juveniles del parasito
de cria tordo renegrido (Molothrus bonariensis, 45g), criados por la calandria grande (Mimus saturninus,
75g), que construye nidos abiertos y la ratona cdmun (Troglodytes aedon, 13g) que construye nidos en
cavidades. El trabajo fue realizado durante las temporadas 2017-2018 y 2018-2019 en la Reserva "El
Destino" (Provincia de Buenos Aires, Argentina). Se instrumentaron con radiotransmisores a 29 pichones
parasitos. De estos, 21 provinieron de nidos de M. saturninus, de los cuales 9 (43%) murieron antes de
salir del nido. De los 12 juveniles, 9 (75%) murieron antes de los 32 dias de edad (posible edad de
dispersién) y solo 3 (25%) sobrevivieron. Otros 8 pichones fueron instrumentados en nidos de T. aedon,
de los cuales 2 (25%) murieron antes de salir del nido. De los 6 juveniles, 3 (50%) murieron antes de los
32 diasy otros 3 (50%) sobrevivieron. Los juveniles de M. bonariensis criados por M. saturninus estuvieron
ocultos e inmdviles en la vegetacion, sin realizar pedidos de alimento (begging), desde la salida del nido;
a los 12/13 dias de edad, hasta los 25 dias de edad. Luego se los observd en las ramas expuestas,
realizando persecuciones y begging a los hospedadores adultos. Por el contrario, los juveniles de M.
bonariensis criados por T. aedon, fueron observados realizando begging, escondidos entre la vegetacidn
o expuestos, y siendo alimentados por los hospedadores, apenas dejaban el nido. A medida que aumenté
su edad, incrementaron la frecuencia de vuelos y las persecuciones a los adultos. La supervivencia de los
juveniles criados por las calandrias fue menor que la de aquellos criados por Ratonas y sus
comportamientos también variaron dependiendo del hospedador utilizado. Estos resultados muestran
gue los juveniles del tordo renegrido poseen una gran versatilidad comportamental.
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Taxonomia integrativa en Akodon dolores y A. toba (Rodentia, Cricetidae)
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Akodon dolores y A. toba son dos roedores sigmodontinos que se distribuyen por las tierras bajas al este
de los Andes, desde el sudeste de Bolivia y el oeste de Paraguay hasta el centro de Argentina. Mientras
que Akodon dolores estd mayormente restringida al Desierto de Monte y Espinal, A. toba se encuentra
principalmente asociada al Chaco Seco. Ambas formas nominales fueron tradicionalmente incluidas
dentro del grupo de A. varius, ya sea como especies plenas o como subespecies de ese taxdén. Mas
recientemente, y sobre la base de evidencias moleculares, ambas fueron incluidas en el grupo de A.
dolores. A pesar de que en la literatura ambas formas han sido mayormente consideradas como taxones
diferentes, no hay trabajos que hayan revisado los rasgos morfoldgicos diagndsticos que supuestamente
las caracterizan. El punto de partida de los estudios filogeograficos es con frecuencia el analisis de la
variacion fenotipica entre poblaciones de una especie y su relacion con las caracteristicas ambientales o
geograficas del paisaje. Bajo esta premisa, analizamos el estatus taxondmico de ambas especies a partir
de datos morfoldgicos y evaluamos preliminarmente las hipétesis disponibles relacionadas a los
mecanismos bioldgicos que vinculan la diversificacion genética y evolutiva. Trabajamos con 12 medidas
craneanas tomadas sobre 243 individuos (n=59, A. toba; n=193, A. dolores) que fueron estudiados
mediante analisis discriminantes (AD). En una primera aproximacion, separamos los individuos en 17
grupos geograficos, mientras que en una segunda instancia se consideraron por separado los especimenes
del Monte y del Chaco Seco. Los resultados del AD detectaron una segregacion de los grupos geograficos
en tres conjuntos mayores dentro de Argentina: (i) las poblaciones del centro-sur; (ii) las poblaciones del
centro y (iii) las poblaciones del noroeste, norte y oeste. De acuerdo con los andlisis filogenéticos
realizados por otros autores, A. dolores estaria estrechamente relacionado con A. toba, presentando
ademas complementos cromosémicos similares. Estos resultados, sumados a la escasa divergencia
genética entre ambos taxones, sugieren que A. toba debe ser considerado como un sindnimo junior de A.
dolores. Si bien la morfologia estd espacialmente estructurada, no hay una coincidencia entre ésta y los
datos disponibles de estructura genética. El patrén observado podria ser consistente con mecanismos
biolégicos de adaptacién local. La resolucidén del estatus taxondmico y la evaluacidon de esta hipdtesis,
necesitaran de la inclusién de poblaciones topotipicas de A. toba y, mas en general, de poblaciones
representativas del Chaco Seco de Paraguay.
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Coevolucidn intersexual impulsada por la hembra en genitalia de coledpteros
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A menudo se asume que la coevolucidn intersexual de los genitalia es impulsada por el macho, lo que
implica que la seleccidn actua inicialmente sobre los machos. Sin embargo, en numerosos grupos se ha
demostrado que los genitalia femeninos evolucionan rapidamente, tienen una elaboracion anatémica
notable y desempenan diversos roles funcionales. Estas caracteristicas sugieren que los genitalia
femeninos también pueden ser objetivos primarios de seleccion y pueden iniciar procesos coevolutivos.
Aqui, ponemos a prueba esta hipotesis en un marco filogenético estadistico en la filogenia de los
escarabajos (Insecta: Coleoptera), utilizando al proctiger como rasgo genital de interés. Los proctigers
tendrian roles de copulacién en ambos sexos, pero exhiben funciones especificas de la hembra, lo que
indica potencial para la seleccidn extra copulatoria femenina. Presentamos un estudio macroevolutivo
amplio de la evolucidn genital en escarabajos, el cual revela un caso de coevolucidn genital masculina-
femenina. También proporcionamos la primera evidencia estadistica de un proceso de coevolucién genital
iniciado por la hembra en el que la gran mayoria de las transiciones evolutivas en los proctigers masculinos
ocurrieron solo después de los cambios en las hembras. Estos resultados confrontan la opinidn
generalizada de que la precedencia masculina es necesariamente la regla en la configuracién de la
coevolucidn genital y proporciona una nueva perspectiva que puede ayudar a esclarecer los origenes de
la coevolucién genital en otros grupos.

144



Estudio comparativo del desarrollo embrionario en tres especies de ascidias
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La mayoria de las especies de ascidias (Chordata, Tunicata) tienen una larva de natacion libre que se
transforma en un adulto altamente derivado y especializado. En general, presentan fecundacion externa,
aunque también existen especies con fecundacion interna. En este ultimo caso, los especimenes incuban
las larvas en la cavidad atrial y luego las liberan al exterior. El objetivo de este trabajo fue comparar el
desarrollo embrionario de tres especies de ascidias solitarias recolectadas en el intermareal de Playas
Doradas, Rio Negro: Paramolgula gregaria (nativa en el area), Asterocarpa humilis (criptogénica i.e., su
estatus es aun incierto) y Ciona sp. (exdtica). Mediante disecciones se extrajeron oévulos vy
espermatozoides de individuos de P. gregaria y Ciona sp., se hidrataron los évulos y luego de comprobar
la movilidad de los espermatozoides, se realizd la fertilizacidn. En el caso de A. humilis, al no obtener una
fertilizacidn cruzada, se recolectaron cigotos con diferente grado de desarrollo de un individuo que se
encontraba incubando. Se observaron los estadios embrionarios de las tres especies con microscopia
Optica, registrando el desarrollo completo desde cigoto (inicial) hasta larva (final). A partir del registro
fotografico de los estadios identificados, se midié la longitud de la larva de cada especie. Para detectar
diferencias significativas, se realizé un andlisis de la varianza, cumpliendo los supuestos de distribucidn
normal y homogeneidad. Se observaron 10 estadios de desarrollo en P. gregaria, 8 en A. humilis y 8 en
Ciona sp., concluyendo todos los ciclos con una larva urodela. El mayor tamafio de la larva fue medido en
A. humilis (1,38310,145 mm). Se determind que el tiempo de desarrollo embrionario en Ciona sp. es
menor respecto al de P. gregaria, aunque en esta ultima la proporcion de cigotos que llegaron al estadio
de larva mdvil fue mayor. Estas caracteristicas sugieren ventajas adaptativas diferentes en ambas
especies. Los datos obtenidos constituyen informacién inédita sobre el desarrollo embrionario de las
especies P. gregaria y A. humilis y asimismo, revelan mecanismos que favorecen el establecimiento y la
dispersién de especies de diferente estatus en el area de estudio.
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Los perisodactilos y artioddctilos terrestres incluyen en la actualidad a mamiferos herbivoros con un
amplio rango de tamario (3 kg a ca. 3 toneladas) y una gran riqueza taxondmica y morfolégica. Ambos
grupos habitan en multiples ambientes alrededor del mundo y poseen una gran variedad de habitos
alimentarios, desde la omnivoria a la herbivoria especializada. En algunos taxones puede observarse una
fuerte componente filogenética asociada a la dieta. Por ejemplo, entre los perisodactilos los équidos son
pastadores y los tapires ramoneadores y entre los artiodactilos los hipotragos son pastadores y los
cefalofinos frugivoros. Se analizé la covariacién del tamafo corporal y variables dentarias que brindan
informacién sobre adaptaciones a exigencias impuestas por el ambiente (habitat y dieta) en un contexto
evolutivo explicito. En una muestra de 310 ejemplares (134 especies) de ungulados artiodactilos y
perisodactilos, se cuantifico el area de la superficie oclusal de los dientes poscaninos (ASO), relacionada
al procesamiento del alimento en la cavidad oral, y la complejidad de las crestas de esmalte (CCE),
asociada a la capacidad de fragmentacion del item alimentario. Se obtuvieron valores de indice de
hipsodoncia (HI), relacionado con la prolongacion de la vida util del diente y la masa corporal (MC), a partir
de la literatura. Se reconstruyeron los estados ancestrales de estas variables utilizando maxima
verosimilitud para un modelo evolutivo browniano, sobre una hipdtesis filogenética de caracteres
moleculares. En Perissodactyla, ASO aumenta respecto a la MC en équidos y disminuye en tapiridos. En
Artiodactyla, la mayoria de los taxones evidencia un patrén de covariacidn entre ASO y MC. Sin embargo,
en bovinos el aumento en la MC es acompafiado por la disminucién de ASO vy, por el contrario, en
cefalofinos se observa un aumento de ASO. El HI es mayor en el ancestro de los équidos y todos sus
descendientes. Se registraron valores de HI altos en laminidos, el facéquero y bdévidos, sugiriendo una
convergencia relacionada al forrajeo en ambientes abiertos. Los CCE muestran valores altos, convergentes
en especies con dietas con bajo contenido de abrasivos tanto para perisodactilos (tapiridos) como para
artiodactilos (tragulidos, puduies y duiqueros) Los resultados indican que artiodactilos y perisodactilos
poseen patrones diferentes de evolucidén adaptativa de estos rasgos con respecto al habitaty la dieta, que
podrian atribuirse a diferentes fisiologias digestivas. El estudio de las interrelaciones entre estas variables
permite identificar patrones asociados a innovaciones claves en la historia evolutiva de la herbivoria en
mamiferos.
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Analisis intra-interespecificos de cangrejos de agua dulce (Anomura, Aeglidae) de Argentina. Datos
morfoldgicos y moleculares como evidencias de macroevolucién
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Aegla es el Unico género existente de decapodos del infraorden Anomura enteramente restricto a
ambientes de agua dulce. Estos crustdceos presentan una distribucién acotada al sur de América del Sur.
Las especies presentan relaciones sistematicas y filogenéticas poco claras debido a la variabilidad
intraespecifica y a la similitud interespecifica de los caracteres diagndsticos. En este trabajo se analiza la
variabilidad intra-interespecifica de 4 especies de cangrejos, haciendo énfasis en dos poblaciones como
propuesta de una nueva especie. Se estudiaron: Aegla scamosa, A. ringueleti, A. platensis y A. riolimayana
y dos poblaciones provenientes de la Provincia de Catamarca (referido en este trabajo como “chaschuil”
por la localidad de colecta). Se realizaron analisis de morfometria geométrica (MG) y moleculares. Se
obtuvieron fotografias de la regidon dorsal de los cangrejos y se selecciond una configuracion de 25
landmarks. Luego de la digitalizacién y de la superimposicidn de los ejemplares se evalud la alometria y el
dimorfismo sexual. Se estudiaron las variaciones principales de la forma mediante un PCA. Las relaciones,
considerando la forma de los individuos de las diferentes especies, y su relacién con la distribucién
geografica y variables ambientales fueron indagadas utilizando andlisis de bloques (PLS). En cada sitio se
registraron las coordenadas geograficas y las variables ambientales. Los analisis de morfometria fueron
realizados sobre los residuos de la regresion. Se realizé un alineamiento de secuencias de COI utilizando
la herramienta MUSCLE. Luego se realizaron las inferencias filogenéticas utilizando el programa BEAST2.
Se observan diferencias entre las especies respecto de las relaciones de forma en el PC1 (35.34% de
explicacidn) el cual revelo un patrén de formas donde A. scamosa y los individuos de chaschuil se
diferencian de A. ringueleti y A. riolimayana. Los patrones observados en el andlisis de bloques
evidenciaron una relacién entre la forma y la precipitacién y la distribucidn de las poblaciones (PLS1:
64,362% de covariacidn explicada, p< 0.0001), A. scamosa y las poblaciones de chaschuil se diferenciaron
en el PLS1, bloques 1 (forma) y 2 (ambiente y distribucidn) respecto de las demds especies. Los resultados
de las relaciones filogenéticas coinciden con lo observado en los analisis de forma. De acuerdo a las
evidencias observadas ambas poblaciones de chaschuil podrian ser consideradas una nueva especie de
Aegla. Bajo esta hipdtesis se considera ampliar la evidencias y focalizar los andlisis entre A. scamosa vy las
poblaciones de chaschuil. Este trabajo fue financiado con el proyecto PICT 2014-3502 (FONCyT, ANPCyT).
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Desde que se encuentran depositados en el suelo los residuos animales (sean cadaveres o deyecciones)
son particionados y separados en sus componentes organicos basicos por accion mecdanica de la
mesofauna. Comenzado asi el proceso de descomposicion, la posibilidad de que la materia orgdnica
depositada se transforme en elementos minerales (solubles o gaseosos) o compuestos humicos es
cuestion de tiempo (Conti 2007). En este escenario, la fosilizacidn es una excepcién al anterior proceso,
y es la tafonomia la disciplina encargada de revelar los procesos a los que estuvo sujeto un organismo
desde su muerte hasta su recuperacion (Grupe 2007). Dentro de la Paleontologia humana este tipo de
acercamiento tiene, sin lugar a dudas, una trayectoria indiscutida a partir de Olduvai: desde que Leakey
(1971) interpretara el sitio FLK N6 como un sitio hominido temprano de procesamiento de fauna,
bastante se ha discutido a partir de la linea de andlisis incorporada por Behrensmeyer (Behrensmeyer
y Boaz 1980; Behrensmeyer 1983) y la propuesta de Binford (1981), asi como los analisis microscépicos
realizados por Potts (Potts 1986; Potts y Shipman 1981) y Bunn (Bunn 1983; Bunn y Kroll 1986). La
importancia que este tipo de discusiones posee, radica en que los fdsiles contindan siendo las piezas
de mayor informacion posible respecto no sélo de los rasgos anatémicos comunes y distintivos de
diferentes especies extintas, sino que también de las distintas estrategias adaptativas empleadas por
estos organismos extintos (Cameron y Groves 2004). Ahora bien, si no reconociéramos la historia
formacional de dicho registro material podriamos arribar a consideraciones bastante alejadas de dicho
comportamiento (Barboza y Piccoli 2016). En este trabajo se presenta una revision del rol que la
Tafonomia ha tenido y tiene en la interpretacion del registro paleoantropolégico para comprender el
comportamiento desde los primeros hominidos hasta los primeros humanos anatdmicamente
modernos. Para ellos se hard incapié en la solucién de distintos problemas a partir del abordaje del
registro fosil desde una perspectiva tafondnica. Entre estas destacan:

- La interpretacion de las acumulaciones odseas - La
fabricacion de instrumentos - La aparicion de practicas
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mortuorias

A partir de estos ejes de discusion se presentard la evidencia que fue utilizada para testear distintas
hipotesis y generar otras nuevas, en virtud de la adopcidn de una perspectiva tafonédmica a la hora de
interpelar la evidencia disponible.
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