LINAJES DE HAPLOPORIDAE EN PECES DE LA CUENCA
PARANO PLATENSE ANALIZADOS A PARTIR DE LOS GENES
COILY 285
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Figura 1.- Localidades y
Especies hospedadoras

Cuenca del Rio lguazu
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[ INTRODUCCIONJ

Astyanax dissimilis Astyanax bifasciatus

Bryconamericus ikaa

Cuenca del Rio Parana
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Bryconamericus sylvicola

Astyanax leonidas
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Durante un estudio parasitologico en peces y moluscos en
ambientes  dulceacuicolas se  analizaron hospedadores
provenientes de la Cuenca Parano Platense (Fig. 1) y se
encontraron digeneos pertenecientes a la familia Haploporidae.
Esta familia posee numerosas citas en hospedadores de Argentina,
pero es poco lo conocido desde el punto de vista molecular.
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Cuenca del Rio de La Plata
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Cnesterodon decemmaculatus

Bryconamericus iheringii

Helobia parchapii
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Figura 2.- Arbol filogenético
Bayesiano del gen 28S.

Gen. Indet. 1 &

Los digeneos hallados fueron separados por especie y hospedador, se realizo la extraccion de ADN y se
secuenciaron los genes COl y 28S. Se utilizd el programa MrBayes para la confeccion de los arboles
filogenéticos y el programa MEGA para calcular la distancia génica.

RESULTADOS

S. elongatus

S. magnus

MS. lamothei

S. sogandaresi_20

Las secuencias pertenecen a parasitos de Bryconamericus ikaa (1 COl y 1 28S), Astyanax dissimilis (1 COly 1 28S)
y Astyanax bifasciatus (1 COl y 1 28S) de la Cuenca del Rio Iguazu arriba a las cataratas; Bryconamericus sylvicola
(3 COly 128S) y Astyanax leonidas (5 COl y 1 28S) de la Cuenca del Parana; Bryconamericus iheringi (2 COly 1
28S), Cnesterodon decemmaculatus (2 28S) del Rio de La Plata. Ademas se obtuvo una secuencia COIl de cercarias
emergidas del caracol Heleobia parchappii y de metacercarias Haploporidae enquistada en la columna de agua del
mismo caracol provenientes del Arroyo Martin de la ciudad de La Plata.

S. beauforti

{ S. olmecae 26

S. chauhani

| S. olmecae_25

S. nanii
{F S. orosiensis
S. sogandaresi_22

“ S. cichlidorum

En el arbol filogenético bayesiano del gen 28S (Fig 2) se observa que todos los linajes pertenecen a la familia
Haploporidae. La distancia génica calculada entre las especies de digeneos de B. sylvicola (sp 1), B. iheringi (sp 2),
B. ikaa (sp 3), A. bifasciatus (sp 3) y C. decemaculatus (sp 4) con respecto a Saccocelioides elongatus y
Saccocelioides magnus varia entre 0 y 4%. Sin embargo, el digeneo de A. leonidas (gen. Indet. 1) presenta una
distancia génica del 19%.

S. tkachi

Alaria sp.

/En el arbol filogenético COI (Fig 3 y Tabla 1) se observa que los ejemplares de B. sylvicola estan relacionados\
con los de B. iheringi aunque los dos serian especies diferentes. Los Saccocoelioides sp. del Rio Iguazu
(cuyos huéspedes son B. ikaa, A. dissimilis y A. bifasciatus) pertenecen a un mismo linaje y grupo hermano
del nodo anterior. El grupo formado por la cercaria y metacercaria del caracol es un linaje diferente a los
anteriores. Finalmente se observd que los dos linajes de parasitos de A. leonidas podrian no pertenecer al
\_género Saccocoelioides.

DISCUSION |

Figura 3.- Arbol filoge-
nético Bayesiano del
gen COIL. |
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| P " Los digeneos encontrados en H. parchappii; B. iheringii; B. sylvicola; C. decemmaculatus; y en B. A

cen. Indet 2 S8 ikaa, A. bifasciatus y A. dissimilis corresponderian al genero Saccocoelioides sp.y 5 especies

‘ | _diferentes, mientras que las encontradas en A. leonidas serian otro genero. )
Gen. Indet 11 € 5 :

Tabla 1. Distancias génicas (p-value) de las secuencias
del gen COI

/La fillacidon especifica de cada Iinah
se resolvera cuando se analice en

Alariasp. | , oG | 1 2| 3 4 5 6 7/ 8 9
profundidad |la morfologia de cada ||gg
Leyenda Figuras 1.- Mapa de Argentina Yy especies ; i
muestreadas en cada cuenca. 2.- Arbol filogenético construido paraSItO' _ 1.- (Sp. 3) B. ikaa 0,32
con el gen 28S. 3.- Arbol filogenético construido con Resulta llamativo que en la cuenca 2.- (Sp. 3) A. dissimilis |0,32(0,00
secuencias del gen COI (valores en los nodos probabilidad). ; 1 : : - -
Leyenda de las tablas. 1.- Distancias génicas (p-value) de las del Rio Iguazu arriba de los sal_tos S€ ol Sl t-)lfaS-CIanS 0,00 0.
secuencias del gen 28S. 2.- Distancias génicas (p-value) de las encuentre una sola especie de 4.- (Sp. 2) B. iheringii 0,3110,19 0,19/ 0,19
Zic;g\e/inacciie;sncelgl glejrl CZO!3 4 5y 6= especies 1.2 3 4.5y 6 gen Saccocelioides sp. en diferentes 9.- (Sp- 1) B. sylvicola [0,31/0,19]/0,19/0,19| 0,04
indetl, 2 = genero indeterminado 1 y 2., el - Saccocoelioides hospedadores, Y que las especies de o (S0 ) a0 [0eE e Eoilie2s e Sate s Mol (s
elongatus; Ma = Saccocoelioides magnus; s020 = : Z 7.- (Sp. 5) cerc_helob 0,31(0,22(0,22| 0,22| 0,20| 0,22]| 0,00
Saccocoelioides sogandaresi; 0l25 = Saccocoelioides olmecae; \Brlycc_)nan&erlcus SP' estan mas/ 8 - G.ind?2 028/024/024|024/ 025|025/ 026|026
0l26 = Saccocoelioides olmecae; ch = Saccocoelioides relacionadas entre si. ’ ’ ’ ’ ’ ’ ’ :
chauhani; Cl= Saccocoelioides cichlidorum; tk = 9.- G.Ind1 0,30{0,32]0,32|0,32| 0,30/ 0,31]0,30{ 0,30| 0,28

Saccocoelioides tkachii; na = Saccocoelioides nanii; be04 =
Saccocoelioides beaufortil; S022 = Saccocoelioides
sogandaresi.
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